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ÖSSZEFOGLALÁS

A balkáni gerle kontinensnyi területeket hódított meg néhány évtized leforgása alatt. Terjeszkedésének kiváltó okait, terjedési mintázatát

több tanulmány vizsgálta már. A földrajzi elterjedés és a populációk genetikai szerkezete közötti összefüggéseket azonban még nem kutatták.

Vizsgálatunkban 19 ország területéről, összesen 152 egyed 650 bp hosszúságú mitokondriális COI szekvenciáit elemeztünk. Az elemzés során

térbeli autokorrelációs elemzést, főkomponens analízist és a genetikai diszkontinuitás vizsgálatát végeztük el. A térszerkezet analízis során

meg állapítást nyert, hogy 2500 km-es távolságig lehetett pozitív korrelációt kimutatni a genetikai differenciálódás és a különböző földrajzi

területek között. A genetikai diszkontinuitás vizsgálat során csak a Kárpát-medencében sikerült kimutatni rejtett genetikai akadályokat. Más

tér ségekben valószínűleg a mintavétel egyenetlenségei miatt nem lehetett genetikai izoláltság nyomait kimutatni, mivel ezekről a területekről

arányaiban sokkal kevesebb szekvencia állt rendelkezésre. A jövőben célszerű lesz további mintagyűjtés után megismételni a vizsgálatot. 

Kulcsszavak: genetikai diszkontinuitás, térbeli autokorrelációs elemzés, főkomponens analízis, földrajzi 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. 
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BEVEZETÉS

A balkáni gerle (Streptopelia decaocto), mint a vi -
lág egyik leglátványosabban terjedő gerinces faja, már
hosszú évtizedekkel korábban felkeltette a kutatók fi-
gyelmét. A balkáni gerle eredetileg szubtrópusi faj,
mely India, Srí Lanka és Mianmar mai területén honos.
Európát a 20. században kolonizálta, de betelepítették
Kínába, Koreába és Japánba (Glutz és Bauer 1980,
Cramp 1985). Az Indiából induló expanziójának pon-
tos kezdete nem ismert, annyi azonban bizonyos,
hogy a 16. században már leírják Törökország területén
(Stresemann és Nowak 1958, Smith 1987, Gorski 1993,
Romagosa és Mceneaney 1999, Fujisaki et al. 2010).
Hudson (1965) szerint elterjedési területe az 1930-as
évek elején még csak Törökországra és a Balkánra kor -
látozódott. A közel-keleti és európai kolonizáció az el -
múlt 50–60 évben fejeződött be (Snow et al. 1998,
Crooks és Soule 1999, Rocha-Camerero és Hidalgo de
Trucios 2002, Eraud et al. 2007). Fujisaki et al. (2010)
az elmúlt évtizedre datálja az európai expanzió végét,
mivel a faj ekkor érte el azokat a távoli területeket, me -
lyek egyben a potenciális éghajlati niche-ének határait
is jelentik. Az amerikai kontinensen jelenleg is foly-
tatja terjeszkedését, és mint invazív fajt tartják számon
(Romagosa és Mceneaney 1999, Romagosa és Labisky
2000, Moali et al. 2003, Hooten és Wikle 2008, Fujisaki
et al. 2010, Bled et al. 2011).

A faj terjeszkedésének okait, viselkedését és terje -
dési mintázatát elsősorban az ornitológia hagyományos
módszereivel (megfigyelés, gyűrűzés stb.) vizsgálták
eddig. Robertson (1990) a faj gyors terjedésének okát
kutatva jutott arra a megállapításra, hogy az antropogén
környezetben jelenlévő üres niche elfoglalása játszotta
a legfontosabb szerepet, míg az interspecifikus verseny
nem jelentős. A gyors terjeszkedéshez hozzájáruló, leg-
gyakrabban említett tényezők a kivándorlás-független
állománysűrűsége, az antropogén élőhelyekhez való
nagy fokú alkalmazkodóképessége, a generalista ét -
rend je, a nagy reprodukciós teljesítménye és az éven -
kén ti költések magas száma (Romagosa és Labisky
2000). Európában az expanzió általában észak-nyugati
irányban folyt. Kimutatták, hogy az új területeken
először kisebb gócpontokat foglaltak el a faj egyedei,
majd a helyi populáció bővülésével ezek a gócpontok
növekedtek, végül kitöltötték a közöttük lévő üres te -
rületeket (jump-diszperzál) (Hudson 1972, Romagosa
és Labisky 2000). Kasparek (1996) fontos tényezőre
hívja fel a figyelmet a faj expanziójával kapcsolatban.
Elemezve nyugat-törökországi/balkáni, valamint a flo -
ridai terjeszkedést megállapította, hogy a populáció-
denzitás mindkét esetben alacsony volt, ami kizárja a
sűrűségfüggő szétterjedést. További párhuzam a két
kon tinensen történt kolonizáció között, hogy a meg te -
le pedés a part menti területeken volt a legkiterjedtebb,
míg a szárazföld belseje felé a folyóvölgyek jelentenek
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természetes ökológiai folyosót számára (Hudson 1972,
Romagosa és Labisky 2000). Fujisaki et al. (2010) a
balkáni gerle jelenlétét és abundanciáját vizsgálta a
kör nyezettel és az ember által befolyásolt tájjal össze-
függésben. Eredményei azt mutatták, hogy a leg kö ze -
leb bi populációtól való távolság volt az elsődleges
ma gyarázó tényező a faj jelenlétével kapcsolatban,
nem pedig a populációsűrűség. Minél nagyobb volt a
távolság a populációtól, annál valószínűbb volt, hogy
a faj nincs jelen a területen. Az éves átlagos minimum
hőmérséklet szintén fontos befolyásoló tényezőnek
mu tatkozott. Az észleléseinek mindössze 3%-a szár-
ma zott olyan helyről, ahol az éves átlagos minimum
hőmérséklet az elmúlt 10 évben 0 °C alatt volt. A csa -
padék viszont nem befolyásolta előfordulását. Az eddi -
gi adatok arra utalnak, hogy a balkáni gerle elter jedé-
sében az éves átlagos középhőmérséklet kulcsfaktor -
ként szerepelhet.

A molekuláris genetikai módszerek új szemlélettel
teszik lehetővé a faj terjeszkedésének és terület hasz ná -
latának vizsgálatát. Jelen dolgozatban ezzel – a balkáni
gerle esetében korábban még nem alkalmazott meg -
közelítéssel –, a genetikai szekvenciák és földrajzi el-
terjedési adatok kombinált elemzésének módszerével
teszünk kísérletet a fajról rendelkezésre álló informá-
ci ók bővítésére.

ANYAG ÉS MÓDSZER

A vizsgálatban 152 balkáni gerlétől származó szek -
venciát használtunk fel (1. táblázat), melyek a mito -
kondriális DNS CoI génjének meghatározott, 650 bp
hosszúságú szakaszát kódolják. A főkoordináta ana lí -
zishez (PCoA) és a területi autokerrelációs elemzéshez
(Spatial Autocorrelation Analysis) a GenAlEx 6.501
(Peakall és Smouse 2006, 2012) szoftvert alkalmaztuk.
Az adatok haploid jellegéből fakadóan a vizsgált
összes mintán belül nem volt lehetséges nagy bizton-
ság gal populációk kijelölése. Ennek oka, hogy a szoft -
ver nem képes a populációnkénti genetkai távolságokat
a teljes összességre vonatkoztatva megrajzolni ilyen tí-
pusú adatoknál. Ezért a térszerkezet analízis során
egyetlen populációnak tekintettük az összes mintát. Ez -
által lehetővé vált, hogy minden egyedet önálló egy -
ség ként kezeljen a program és megvalósulhasson a
genetikai és a földrajzi adatok közötti kapcsolat vizs-
gálata. Hasonló megközelítést alkalmazott Williams et
al. (2007) is az inváziós brazil rózsabors (Schinus tere-
binthifolius) vizsgálatakor. A genetikai diszkontinuitás
vizsgálatát a BARRIER szoftver (Manni et al. 2004)
se gítségével végeztük. Az elemzéshez a minták föld -
rajzi koordinátáit és a PCoA analízis során felhasznált
genetikai távolság mátrixot használtuk fel. A megfelelő
számú barrier kiszámításához egy bootstrap fázis szük-
séges, azonban a diploid adatok hiánya miatt ennek fut-
ta tása nem volt lehetséges. Mivel nem rendelkeztünk
elő zetes információkkal azon földrajzi akadályok pon-
tos számáról, amelyek esetleg akadályozzák a gerlék
moz gását, a korábban meghatározott populációk szá -
má val megegyező barriert feltételeztünk, ami 19 da ra -
bot jelent (barrierek száma=populációk száma-1). 

EREDMÉNYEK

Térszerkezet analízis
A genetikai és földrajzi távolságok közötti esetleges

korreláció vizsgálatához területi autokorrelációs elem -
zést és főkoordináta analízist (PCoA) végeztünk.

Az 1. ábrán az “u” és “L” vonalak jelölik a null-
hipotézis (nincs térbeli struktúra) 95%-os konfidencia
értékeit. Az “r” a korrelációs együtthatót ábrázolja.
Ahogy az 1. ábrán látható, 2500 km-es távolságig le -
he tett pozitív korrelációt kimutatni a genetikai diffe -
renciálódás és a különböző földrajzi területek között.
Ez arra utal, hogy az egyedek között eddig a távolságig
mutatható ki genetikai strukturáltság, ezen túl negatív
korreláció esetén pedig megszűnik a génáramlás
(Álvares-Carvalho et al. 2016). A korreláció mértéke
az 1000 km-es távolság osztályban meglehetősen ma -
gas (r=0,781; p=0,001) értéket vett fel, majd meredek
csökkenést mutatott. Egy ilyen mozgékony faj ese té -
ben, mely egyedeinek nem jelent problémát nagyobb
távolságok megtétele, számítani lehetett a nagy területi
kiterjedésű populációk létére. A korrelációs együttható
meredekségéből viszont valószínűsíteni lehet, hogy a
populáció határokat az 1000 km-es távolságérték alatt
kell keresni. 

A főkoordináta analízis eredményeit a 2. ábra mu-
tatja be. Az ábrán kirajzolódó különböző klaszterekben
az egymástól nagy földrajzi távolságban gyűjtött min -
ták is megjelennek. Ebből az következik, hogy a bal ká -
ni gerle esetében még nem alakultak ki az egyes
földrajzi régiókra jellemző genetikai struktúrák. Ered-
ményeink alapján nem sikerült terjedési mintázatot ki -
mutatni.

Genetikai diszkontinuitás vizsgálat 
A genetikai diszkontinuitás vizsgálatát a BARRIER

szoftver (Manni et al. 2004) segítségével végeztük. Az
elemzéshez a minták földrajzi koordinátáit és a PCoA
analízis során felhasznált genetikai távolság mátrixot
használtuk fel.

A 3. ábra a feltételezett terjedési útvonalakat, a
feltételezett populáció határokat, valamint a rejtett ge -
ne tikai barriereket ábrázolja Európában. Az ázsiai és
amerikai kontinensen az alacsony elemszám miatt sem
lehetett genetikai izoláltság nyomait kimutatni. Az
amerikai populáció esetében az is magyarázatot jelent -
het, hogy az Európából való betelepítés óta eltelt pár
évtized nem volt elegendő ahhoz, hogy jelentős ge ne -
ti kai különbségek alakuljanak ki. Genetikai barriereket
egyedül Magyarország területén sikerült azonosíta-
nunk. Egy populációt az Alföld keleti részén azonosí-
tottunk, míg egy másikat Dél, Délnyugat-Magyar or-
szágon. Mindkettőről elmondható, hogy fejlett mező -
gazdasággal rendelkező vidékek, ahol a faj egyedei vi -
szonylag kis területen megtalálják a szükséges élet -
körülményeket, ezért nincsenek ráutalva az elvándor-
lásra, a nagy területeket érintő kóborlásra.

AGRÁRTuDoMÁNyI KözLEMÉNyEK, 2017/73.

6

BagiZ-KuszaSz:Layout 1  8/29/17  5:04 PM  Page 2



AGRÁRTuDoMÁNyI KözLEMÉNyEK, 2017/73.

7

1. táblázat

A vizsgálatban felhasznált mintákra vonatkozó származási adatok

Az 1. táblázat folytatása a következő oldalon ...

Minta(1) Származási ország(2) Származási város(3) NCBI azonosító(4) 

BIH-02 Bosznia-Hercegovina(6) Szarajevó saját gy�jtés(5) 
BW01 Belarusz Köztársaság(7) Baranovichi saját gy�jtés(5) 
C-01 Kubai Köztársaság(8) Havanna saját gy�jtés(5) 
CY-01 Ciprusi Köztársaság(9) Nicosia saját gy�jtés(5) 
CZ-01 Cseh Köztársaság(10) Pr�honice saját gy�jtés(5) 
CZ-04 Cseh Köztársaság(10)� Pr�honice saját gy�jtés(5) 
CZ-05 Cseh Köztársaság(10)� Pr�honice saját gy�jtés(5) 
CZ-06 Cseh Köztársaság(10)� Lutová saját gy�jtés(5) 
CZ-07 Cseh Köztársaság(10)� Libo�ezy saját gy�jtés(5) 
CZ-08 Cseh Köztársaság(10)� Žíte� saját gy�jtés(5) 
FR-01 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-03 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-04 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-05 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-06 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-07 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-08 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-09 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-10 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-11 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
FR-13 Francia Köztársaság(11) Oléron saját gy�jtés(5) 
GB-01 Nagy-Britannia(12) Glasgow saját gy�jtés(5) 
GB-03 Nagy-Britannia(12) Cambrige saját gy�jtés(5) 
GB-04 Nagy-Britannia(12) Cambrige saját gy�jtés(5) 
GB-06 Nagy-Britannia(12) Cambrige saját gy�jtés(5) 
GB-11 Nagy-Britannia(12) Cheshire saját gy�jtés(5) 
GB-13 Nagy-Britannia(12) Cheshire saját gy�jtés(5) 
GB-14 Nagy-Britannia(12) Cheshire saját gy�jtés(5) 
GB-15 Nagy-Britannia(12) Cheshire saját gy�jtés(5) 
GB-16 Nagy-Britannia(12) Cheshire saját gy�jtés(5) 
GB-17 Nagy-Britannia(12) Cheshire saját gy�jtés(5) 
GB-28 Nagy-Britannia(12) Cheshire saját gy�jtés(5) 
GB-29 Nagy-Britannia(12) Cheshire saját gy�jtés(5) 
GB-30 Nagy-Britannia(12) Norfolk JQ176291.1 
GP-01 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-02 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-03 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-04 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-05 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-06 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-07 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-09 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-10 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
GP-12 Francia Köztársaság(11) Guadeloupe saját gy�jtés(5) 
HU-01 Magyarország(13) Tótkomlós saját gy�jtés(5) 
HU-02 Magyarország(13) Tótkomlós saját gy�jtés(5) 
HU-03 Magyarország(13) Balmazújváros saját gy�jtés(5) 
HU-04 Magyarország(13) Gödöll� saját gy�jtés(5) 
HU-05 Magyarország(13) Gödöll� saját gy�jtés(5) 
HU-07 Magyarország(13) Mosonszolnok saját gy�jtés(5) 
HU-08 Magyarország(13) Kaposvár saját gy�jtés(5) 
HU-09 Magyarország(13) Orosháza saját gy�jtés(5) 
HU-10 Magyarország(13) Orosháza saját gy�jtés(5) 
HU-11 Magyarország(13) Orosháza saját gy�jtés(5) 
HU-12 Magyarország(13) Orosháza saját gy�jtés(5) 
HU-13 Magyarország(13) Orosháza saját gy�jtés(5) 
HU-14 Magyarország(13) Orosháza saját gy�jtés(5) 

�
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... az 1. táblázat folytatása 

Minta(1) Származási ország(2) Származási város(3) NCBI azonosító(4) 

HU-15 Magyarország(13) Baks saját gy�jtés(5) 

HU-16 Magyarország(13) Bócsa saját gy�jtés(5) 

HU-17 Magyarország(13) Mindszent saját gy�jtés(5) 

HU-18 Magyarország(13) Tótkomlós saját gy�jtés(5) 

HU-19 Magyarország(13) Hódmez�vásárhely saját gy�jtés(5) 

HU-20 Magyarország(13) Hódmez�vásárhely saját gy�jtés(5) 

HU-21 Magyarország(13) Seregélyes saját gy�jtés(5) 

HU-22 Magyarország(13) Székesfehérvár saját gy�jtés(5) 

HU-23 Magyarország(13) Mór saját gy�jtés(5) 

HU-24 Magyarország(13) Kecskemét saját gy�jtés(5) 

HU-25 Magyarország(13) Simaság saját gy�jtés(5) 

HU-26 Magyarország(13) Fert�homok saját gy�jtés(5) 

HU-27 Magyarország(13) Tótkomlós saját gy�jtés(5) 

HU-28 Magyarország(13) Harsány saját gy�jtés(5) 

HU-29 Magyarország(13) Dusnok saját gy�jtés(5) 

HU-30 Magyarország(13) Csökm� saját gy�jtés(5) 

HU-31 Magyarország(13) Sopron saját gy�jtés(5) 

HU-32 Magyarország(13) Balf saját gy�jtés(5) 

HU-34 Magyarország(13) Balatonkenese saját gy�jtés(5) 

HU-35 Magyarország(13) Mosonmagyaróvár saját gy�jtés(5) 

HU-36 Magyarország(13) Mosonszolnok saját gy�jtés(5) 

HU-37 Magyarország(13) Mohács saját gy�jtés(5) 

HU-38 Magyarország(13) Mohács saját gy�jtés(5) 

HU-39 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-41 Magyarország(13) Demecser saját gy�jtés(5) 

HU-42 Magyarország(13) Demecser saját gy�jtés(5) 

HU-43 Magyarország(13) Mosonszolnok saját gy�jtés(5) 

HU-45 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-46 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-47 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-48 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-49 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-50 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-51 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-52 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-53 Magyarország(13) Barcs saját gy�jtés(5) 

HU-54 Magyarország(13) Tiszaalpár saját gy�jtés(5) 

HU-56 Magyarország(13) Mosonszolnok saját gy�jtés(5) 

HU-57 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-58 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-59 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-60 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-61 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-62 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-63 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-64 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-65 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-66 Magyarország(13) Sátorhely saját gy�jtés(5) 

HU-67 Magyarország(13) Mosonszolnok saját gy�jtés(5) 

NOR-01 Norvégia(14) Oslo GU571632.1 

IT-01 Olaszország(15) Róma saját gy�jtés(5) 

NL-01 Hollandia(16) Nijmegen saját gy�jtés(5) 

NL-03 Hollandia(16) Nijmegen saját gy�jtés(5) 

NL-05 Hollandia(16) Nijmegen saját gy�jtés(5) 

NL-06 Hollandia(16) Nijmegen saját gy�jtés(5) 

NL-07 Hollandia(16) Hoogkerk KF946864.1 

PK-01 Pakisztán(17) Lahor KC182070.1 

PK-02 Pakisztán(17) Lahor KC182064.1 

PK-03 Pakisztán(17) Lahor KC182069.1 

PK-04 Pakisztán(17) Lahor KC182068.1 

PK-05 Pakisztán(17) Lahor KC182067.1 

� Az 1. táblázat folytatása a következő oldalon ...
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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) 

... az 1. táblázat folytatása 

Minta(1) Származási ország(2) Származási város(3) NCBI azonosító(4) 

PK-06 Pakisztán(17) Lahor KC182066.1 
PK-07 Pakisztán(17) Lahor KC182062.1 
PK-08 Pakisztán(17) Lahor KC182065.1 
PK-09 Pakisztán(17) Lahor KC182071.1 
PK-10 Pakisztán(17) Lahor KC182063.1 
PL-01 Lengyelország(18) Gdansk saját gy�jtés(5) 
PL-03 Lengyelország(18) Krakkó saját gy�jtés(5) 
RO-01 Románia(19) Temesvár saját gy�jtés(5) 
RO-02 Románia(19) Tulcea saját gy�jtés(5) 
RO-04 Románia(19) Boncida saját gy�jtés(5) 
RO-05 Románia(19) Temesvár saját gy�jtés(5) 
RO-07 Románia(19) Szapáryfalva saját gy�jtés(5) 
RO09 Románia(19) Kolozsvár saját gy�jtés(5) 
RO10 Románia(19) Kolozsvár saját gy�jtés(5) 
RO11 Románia(19) Kolozsvár saját gy�jtés(5) 
SA-01 Szaúd-Arábia(20) n.a.(25) HQ168040.1 
SA-02 Szaúd-Arábia(20) n.a.(25) HQ168041.1 
SP-01 Spanyolország(21) Zaragoza saját gy�jtés(5) 
SP-03 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SP-05 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SP-07 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SP-08 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SP-09 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SP-10 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SP-12 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SP-13 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SP-15 Spanyolország(21) Badajoz saját gy�jtés(5) 
SWE-01 Svédország(22) Trollhaettan GU572102.1 
TR-01 Törökország(23) Canakkale saját gy�jtés(5) 
TR-02 Törökország(23) Canakkale saját gy�jtés(5) 
TR-03 Törökország(23) Antalya saját gy�jtés(5) 
TR-05 Törökország(23) Ahmetbeyli saját gy�jtés(5) 
USA-01 Amerikai Egyesült Államok(24) Homestead DQ433219.1 
USA-02 Amerikai Egyesült Államok(24) Homestead DQ433220.1 

�

1. ábra: Területi autokorrelációt bemutató korrelogram

Megjegyzés: az ábra a genetikai korreláció értékeit ábrázolja a távolság függvényében (n=152). Korrelációs együttható (r), hiba felső korlátja
(u), hiba alsó korlátja (L), Bootsrap ismétlés 1000, P<0,001.

Figure 1: 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. ábra: Főkoordináta analízis (PCoA) a genetikai és földrajzi távolságok közötti korreláció alapján

Figure 2: Principal Coordinate Analysis (PCoA) based on the correlation between genetic and geographic distances

 

�

���
����

�	�


����

����

��
�
��



����

����

��



����

����

����
����

����

����

����
����

����
����

����

���
	����

��
�

����

���
����

���� �����	�
����

����

���

��
�

��
�

���


�	��

����

����

����

�	�


���

����

�������
���


���


����

����

����

����

����

����

	���

����
����

��


����

����

���
����

���

����

����
����

���

�	��

���

����

�����

����

����

��
�

��


��
�

���

����

��
�

����

��
�

����

����
����

���


���


����
�����

��������

����

���

����

���


�	��

�	��

����

���


�	��

����

����
����

��
�

����

�	��
����

���


���� ����

����

����

���


����

����

����

����
���


���


���


����

��
�
����

����
����

����

��
�

�����

�	��

���


���

����

���

����

����

����

���


��
�

����

��
�

����

�	��

����

���

�����

����
����

�	��

��
�

��



���
 �	��

���

����

��
��
��
��

��������

3. ábra: A genetikai és földrajzi izoláció összefüggései�

Figure 3: The context of genetic and geographical isolation

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

KÖVETKEZTETÉSEK

Vizsgálatunkban a balkáni gerle földrajzi elterje dé -
se és genetikai diverzitása közötti összefüggéseket
elemeztük. A kutatásban a faj elterjedési területének
nagy részéről, összesen 20 országból származó mtDNS
CoI szekvenciákat használtunk fel. Megállapítást nyert,

hogy a faj populációi között legfeljebb 2500 km-es
távolságig lehet génáramlással számolni. Ez az érték a
faj mozgékonysága miatt reálisnak tekinthető, ugyan -
akkor az adatokból az is látszik, hogy a génáramlás
mér téke a távolság növekedésével rohamosan csökken.
A tényleges populációhatárok feltárására a genetikai
diszkontinuitás vizsgálatot végeztünk. Ennek eredmé -
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nyei alapján Magyarország területén sikerült két, föld -
rajzilag is lehatárolható populációt azonosítani. Ezek
elhelyezkedése és kiterjedése a terület ökológiai viszo -
nyai val is összhangban van, azokkal is jól magya ráz -
ható. Mindazonáltal első ízben sikerült egy balkáni
ger le populációt genetikai adatok alapján behatárolni.
Más területek esetében valószínűleg nem a genetikai
határok hiánya miatt nem sikerült hasonlót kimutatni,

hanem az alacsony elemszám tette ezt lehetetlenné.
Egyértelmű, hogy a vizsgálatban érintett nagy földraj -
zi kiterjedés mellé párosuló alacsony elemszám nem
bizonyult elegendőnek a kellően részletes eredmények
eléréséhez. Éppen ezért a jövő legfontosabb feladatá-
nak tartjuk további minták gyűjtését a faj elterjedési
területéről, majd felhasználásukkal az elemzések fris-
sítését.
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