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Elozetes eredmények a mezei nyulak (Lepus europaeus) filogenetikai vizsgalatarol
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OSSZEFOGLALAS

A mezei nyul (Lepus europaeus) az egyik legelterjedtebb emlés Europaban. Genetikai szerkezetének valtozdasat nemcsak az utolso jégkor-
szak befolyasolta, hanem példaul az emberi tevékenységek (vadaszat, mezégazdasagi tevékenység), bizonyos teriiletek izoldacidja vagy a tap-
lalékeért valo versengés is. Kiilonbozé tanulmanyok szamolnak be arrol, hogy a mezei nyul populdaciok kiilonbozo genetikai varidaciokkal
rendelkeznek Europa-szerte, azonban ezen fajok evoliicidjat és filogenetikdjat még mindig alig ismeryiik.

Munkank céljaul a mezei nyul genetikai valtozatossaganak megismerését tiiztiik ki. A filogenetikai elemzésekhez (tavolsagértékek meg-
hatarozdsa, Network analizis) az NCBI adatbazisbol dsszegyiijtott mitokondrialis DNS D-loop régio és citokrom b (cyt b) gén egy szakasza-
nak szekvenciajat hasznaltuk. Az eredményeink azt mutatjak, hogy az olaszorszagi szekvencidak elkiiloniilnek a tobbitdl. A genetikai analizis
alatamasztotta a korabbi eredményeket, miszerint két nagyobb filogenetikai klad kiilonithetd el: az egyikhez Gorogorszag, a szigetek kivételével,
valamint Bulgaria, Olaszorszdg, és Kozép-Europa, a masikhoz pedig Kelet-Macedonia, Trakia gorog prefektirdi, a keleti égei-tengeri szigetek,
valamint Ciprus és Izrael északi teriiletei tartoznak.

Kulcsszavak: mezei nyil eredet, filogenetika
SUMMARY

Brown hare (Lepus europaeus) is one of the most wide spread mammal in Europe. Its genetic structure is affected not only by last glacial,
even by human activities (hunting, agricultural activities), isolation of such areas or competing for food resources. According to literature datas
brown hare populations has different genetic variants in Europe, however its evolution, phylogenetics has not studied well.

The main goal of this work was to know genetic structure of some brown hare. Mitochondrial DNA analysis was performed in two regions
(D-loop, 513 bp and cytochrome-b, 1183 bp). Genetic distance values and Network analysis were calculated. NCBI Genbank was used for
Sfurther sequences. Our results showed that Italian samples differed from the Genbank samples. We found two main clades: 1: Greece without
islands; Bulgaria, Italy and Central-Europe; 2. East-Macedonia,Greece with islands, Cyprus and North Israel.

Keywords: brownhare, origin, phylogenetics

BEVEZETES sok, gyakran rovid életli felmelegedés szakitotta meg
(Adams et al., 1999). Az északi féltekén a jégkorszak

A mezei nyul (Lepus europaeus) az emlésok (Mam- indukalta szdmos sarkvidéki faj déli iranyba torténd
malia) osztalyaba, a nyulalakuak (Lagomorpha) rend- vandorlasat, mig a mérsékelt égovi fajok kénytelenek
jébe, ezen beliil pedig a nyulfélék (Leporidae) csalad- voltak délebbre vonulni, ahol ugynevezett refugiakban
jaba tartozo faj. Szinte az egész vilagon elterjedt. ¢ltek, és ahonnan a kevésbé hideg idészakok soran el-
Eszak-, K6zép- és Nyugat-Eurépaban, valamint Kis- terjedtek. A legfobb ilyen teriiletek az Ibériai-félsziget,
Azsidban 8shonos, azonban mas orszagokba is betele- Olaszorszag és a Balkan (Albania, Gorogorszagtol Kis-

pitették (Argentina, Ausztralia, Barbados, Brazilia, Azsiaig) vidéke voltak (Taberlet et al., 1998). A sark-
Kanada, Chile, Falkland-szigetek, Uj-Zéland és az vidéki fajok jol alkalmazkodtak a hideg kortilmények-

Egyesiilt Allamok) (Flux és Angermann, 1990). hez, ezért tudtak fenntartani a nagy elterjedési terii-

Kiilonb6z6 tanulmanyok szamolnak be arrdl, hogy letiiket a jégkorszakok alatt — Eurdpara ekkor jel-
a mezei nyul populaciok kiilonbozé genetikai varia- lemz6 — sztyeppeken és tundrakon. Sok fajnal az éghaj-
ciokkal rendelkeznek Eurdpa-szerte (Suchentrunk et lat hidegebbé valasa azonban a populacio novekedését,
al., 2001), azonban ezen fajok evoluciojat, filogeneti- mig a felmelegedés a populacio csokkenését eredmé-
kajat és populacidogenetikajat még mindig alig ismer- nyezte (Hewitt, 2001). Ennek kovetkeztében egyes te-
juk, és néhany faj esetében a taxondmiai kiilonbségek rileteket az éghajlat valtozasatol fiiggden hol a sark-
sem tisztazottak. vidéki, hol a mérsékelt égovi fajok foglaltak el, ame-

A nyulfélék csaladja Azsiaban differencialodott, lyek megteremtették a feltételeket a fajok atfedéséhez,
Eurdépaba a korai miocén ideje alatt (20 millio évvel versengéséhez, és esetleges hibridizaciojukhoz. Az
ezel6tt) zajléo nagy vandorlas soran kertiltek (Lopez- Ibériai-félsziget egyike lehetett azoknak a teriileteknek,

Martinez, 1998). Eur6pa mas allataihoz és novényei- ahol ez a fajta kdlcsonhatds megtortént (Pérez-Suarez
hez hasonloan, a mezei nytlra is hatassal voltak a et al., 1994).

pleisztocén alatt lezajlé jégkorszakok (Hewitt, 1999), Ebben az idészakban az Adriai-tenger szintje mint-
amelyek a populaciok méretének csokkenését, azok egy 120-135m-el alacsonyabb volt, mint napjainkban
izolalodasat, a genomialis kiilonbségek felhalmozo- (Clark és Mix, 2002), az északi részénél a Balkan és
dasat és a mas populacidkkal valé adaptaldodast ered- Olaszorszag 6sszekottetésben allt, ami megteremtette a

ményezték (Frolich et al., 2007). A jégkorszakokat feltételeket a génaramlashoz a populéaciok kozti keve-
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redéshez. Létrejott egy foldhid az Egei- és Fekete-tenger
kozott, amely Kis-Azsiat Eurdpaval kototte Ossze
(Aksu et al., 1999), ezaltal a keleti refugiumok jobban
megkozelithetove valtak a mezei nyul szamara. Ezeket
arégiokat tekinthetjiik az ,,allatgeografiai” keresztezo-
dések helyszineként, ahol a pleisztocén soran rendkiviil
sok emlds huzodott meg (Cheylan, 1991). Az éghajlat
melegedésével, €s az eurdpai tundrandvényzet egy-
idejii valtozasaval az ¢16hely kedvezdbbé valt, a mezei
nyulak elkezdtek ujraterjeszkedni Eurdpa kdzépso te-
riileteire a keleti és délkeleti sztyeppék feldl (valamint
lehetséges, hogy Dél-Olaszorszagbol és Délnyugat-Eu-
ropabol) (Corbet 1986). A Kozép-Eurdpaba torténd
vandorlasuk soran a genetikai variabilitasukat elveszt-
hették, ennek kdvetkeztében folytatodott a terjeszkedd
¢s letelepedd populaciok tényleges szamanak csokke-
nése (Hoffmann és Parsons, 1997).

Kasapidis et al. (2005) genetikai analizisek segit-
ségével két kiilonbozo filogenetikai kladot kiilonitett
el: klad A és klad B. A klad B-hez a kovetkez6 tertile-
tekhez tartozé mezei nyulakat soroltak: Gordgorszag,
a szigetek kivételével (Lefkada, Naxos, Kréta és Kythi-
ra), valamint Bulgéria, Olaszorszag, é¢s Kozép-Eurdpa
(azaz Németorszag, Ausztria, Magyarorszag, Szerbia,
Romania), a klad A-hoz pedig: Kelet-Macedonia és
Trakia gorog prefektirai, a keleti égei-tengeri szigetek:
Leszbosz, Chios, Samos, Rodosz, valamint Ciprus és Iz-
rael északi tertiletei. A kladok kiilonvalasa nagyjabol 2—5
jégkorszakkal ezel6tt tortént. Bar a két klad foldrajzilag
elkiiloniilt mégis atfednek (Kasapidis et al., 2005).

A mezei nyul filogeografiai tanulmanyozasahoz
meg kell vizsgalni az ember 4ltali attelepitéseket, ame-
lyek lehet, hogy torzitottak a biogeografiai torténéseket
(Pierpaoli et al., 1999). Erre az egyik példa a tenyészett
nyulak Gorogorszagba valo behozatala lehet, amely els6-
sorban Olaszorszagbo6l, a volt Jugoszlaviabol és Bul-
gariabol tortént (Mamuris et al., 2001). Szdmos mas
terliletre azonban, mint példaul az égei-tengeri szige-
tektol (példaul Chios, Samos, Leszbosz) az anatdliai-
parton at a Jon-szigetekig (példaul Letkada) a mezei
nyul természetes bevandorlasi utvonalon keresztiil ju-
tott, tehat a kiilonbozo szigeteken teljesen kiilonbozo,
vagy ,.kevert” mtDNS génallomanyu mezei nyulak ta-
lalhatoak (Andel és Shackleton, 1982).

Az Europaban széles-korben elterjedt attelepitések
hatasara a helyi fajok génallomanya egyre inkabb kezd
kicserélddni a betelepitett fajokéra és a genetikai varia-
bilitas csokkenését okozza (Pierpaoli et al., 1999). A

genetikai sokféleség megdrzése azonban az egyik leg-
fontosabb feladat, mivel ezek a kiindulopontjai a popu-
lacidkon beliili evolucios valtozasok tanulmanyozasahoz.

Munkank céljaul a mezei nyul genetikai valtoza-
tossaganak megismerését tliztiik ki. Ehhez elsdsorban
eurdpai teriiletekrél szarmazo mezei nyal szekven-
ciakat hasznaltunk az NCBI adatbazisbdl, illetve sajat
laborvizsgalatokat is végeztiink olasz mezei nyul, il-
letve Lepus capensis mediterraneus bevonasaval. Ez
az alfaj az Arab-félszigeten elterjedt illetve Eurépaban
Szardinia és Ciprus szigetén (Suchentrunk et al., 2001).
Azért vontuk be ezt a vizsgalatunkba, hogy jol lathato
legyen a Lepus europaeus-tol valo elkiiloniilése, illetve
a sz¢leskort foldrajzi elterjedése ellenére kevés infor-
macionk van a filogenetikai kapcsolatairél mas alfajok-
hoz (Alves et al., 2003).

ANYAG ES MODSZER

A molekularis genetikai vizsgalatokhoz 28, Olasz-
orszag kiilonbozo teriiletérdl szarmazoé (Szardinia,
Toszkana) mezei nyul genomidlis DNS-mintdit hasz-
naltuk. A PCR ¢és szekvenalasi reakciot Stamatis et al.
(2009) és Scandura et al. (2007) modszere alapjan vé-
geztiik el. Az altalunk kapott szekvenciakhoz a
,»National Center for Biotechnology Information”
(NCBI) adatbazisban talalhatdé mitokondrialis DNS
(mtDNS) D-loop régi6 669 illetve a citokrém b (cyt b)
régio 199 szekvenciajanak 512 bp illetve 1193 bp hosz-
szl szakaszat hasznalva végeztiik el statisztikai értéke-
lésiinket.

A szekvencidk illesztése Clustal Omega program
segitségével tortént. A filogenetikai paraméterek, a
haplotipusok szdmanak megallapitasahoz DnaSP 5.00
(Librado és Rozas 2009), a tavolsagértékek meghataro-
zasahoz MEGA 6.0 (Tamura et al., 2013) programcso-
magot hasznaltunk. Az egyes haplocsoportokhoz
tartozo haplotipusok leszarmazasi viszonyainak grafi-
kus abrazolasat Network 4.6.0.0. (Bandelt et al., 1999)
programcsomag segitségével végeztiik.

EREDMENYEK
Tavolsagértékek
A populacidk kozotti atlagos genetikai tavolsag-

adatokat MEGA 5.0 program segitségével szamoltuk
ki. Az eredmények az /2. tablazatban lathatoak.

1. tabldazat
Genetikai tavolsag értékek a cytb régié alapjan
Eszak- Kelet- Kozép- Nyugat- Délkelet- Kozel-

Eurépa(l) Eurépa(2) Eurépa(3) Eurépa(4) Eurépa(5) Kelet(6)
Eszak-Eurépa( 1) 0
Kelet-Eurépa(2) 0,027 0
Ko6zép-Eurdpa(3) 0,022 0,042 0
Nyugat-Eurépa(4) 0,010 0,015 0,030 0
Délkelet-Eurépa(5) 0,017 0,031 0,025 0,018 0
Kozel-Kelet(6) 0,020 0,016 0,035 0,010 0,025 0

Table 1: Genetic distance values in cytb gene sequences

Northern-Europe(1), Eastern-Europe(2), Central-Europe(3), Western-Europe(4), South-East Europe(5), Middle East(6)




Mez6B-KuszaSz:Layout 1 9/18/14 11:00 AM Page 3

&

AGRARTUDOMANYI KOZLEMENYEK, 2014/61.

2. tablazat
Genetikai tavolsag értékek a D-loop régio alapjan
Eszak- Kelet- Kozép- Nyugat- Délkelet- Dél- Kozel- Ausztra-
Eurépa(l) Eurépa(2) Eurépa(3) Euré6pa(4) Eurépa(5) Eurépa(6) Kelet(7) lia(8)
Eszak—Eur(’)pa( 1) 0
Kelet-Eurdpa(2) 0,052 0
Ko6zép-Eurdpa(3) 0,023 0,061 0
Nyugat-Eurépa(4) 0,050 0,090 0,060 0
Délkelet-Eurépa(5) 0,048 0,064 0,057 0,085 0
Dél-Eurdpa(6) 0,042 0,079 0,056 0,083 0,076 0
Kozel-Kelet(7) 0,069 0,069 0,074 0,107 0,066 0,092 0
Ausztrélia(8) 0,060 0,100 0,071 0,052 0,102 0,092 0,125 0

Table 2: Genetic distance values in D-loop region sequences

Northern-Europe(1), Eastern-Europe(2), Central-Europe(3), Western-Europe(4), South-East Europe(5), South-Europe(6), Middle East(7),

Australia(8)

A cyt b régio alapjan a legkisebb genetikai tavol-
sag az észak-eurdpai és nyugat-eurdpai, valamint a
kozel-keleti és nyugat-eurdpai szekvencidk kozott
(0,01) figyelhetd meg; mig a legnagyobb a kdzép- és
kelet-eurdpai mintak kozott (0,042).

A D-loop régio alapjan a legkisebb genetikai tavol-
sagot az észak-és kozép-ceurdpai szekvenciak kozott
(0,023) detektaltuk, a legnagyobbat pedig a a kdzel-
keleti és ausztraliai mintak kozott (0,125). A kapott ér-
ték alacsony a nyugat- €s kdzép-eurdpai mintak kozott is.

A cyt b haplotipusok Network analizise

A haplotipusok kapcsolatanak median-joining halo-
zattal vald vizsgalata soran (1. dbra — a szines abra
elérheto a szerzoknél) megallapitottuk, hogy az 6ssze-
sen 199 szekvencia 40 haplotipusba (H) tartozik. A
H39-es haplotipust teljesen, a H40 haplotipust részben
Lepus capensis mediterraneus mintak alkotjak, ame-
lyek Olaszorszagbol, Szardiniarol szarmaznak. Az ab-
ran jol latszik, hogy ezek a mintak elkiiloniilnek a tobbi
mas orszagbol szarmazo Lepus europaeus szekvencia-
tol, a differencia 13 bp. Egyediil a Lengyelorszag te-
riiletérél szarmazo mezei nyulban eléforduldo H37-es
haplotipus kiiloniil el az &sszes tobbi haplocsoporttol.
A lengyel, izraeli valamint torok allomanyoknal is
magas genetikai variabilitast talaltunk. A haplotipusok
egy része kizardlag a lengyel (13-bdl 10), valamint a
gorog (11-bdl 8) mintakban talalhatdo meg. Ezen hap-
lotipusok legtobbje kozeli rokon, minddssze egy muta-
cidban térnek el egymastol. Szamos gorog, lengyel és
izraeli mintanal megfigyelhetjiik, hogy az adott hap-
lotipusba minddssze egyetlen minta tartozik (példaul
H2, H29, H30), mig a 3 leggyakoribb haplotipus az
egyedek 46,7%-aban megtalalhato.

A D-loop haplotipusok Network analizise

A haplotipusok kapcsolatanak median-joining halo-
zattal vald vizsgalata soran (2. dbra — a szines abra
elérhetd a szerzéknél) megallapitottuk, hogy a 669
szekvencia 259 haplotipusba tartozik. Az abran jol lat-
hato, hogy a legtobb minta (178) egy haplotipusba sorol-
hat6 (H91). Ebbe a haplotipusba tartozik tobbek kozott
szamos kozép-eurdpai, lengyel és olasz szekvencia.

Ezen haplotipus koriil egy csillagszeri struktira figyel-
hetd meg, a haplotipusok kozti kiilonbség minddssze
1 mutécid. Az olasz és a kozép-eurdpai mintak gyakran
ugyanazt a haplotipust alkotjak. A szlovak szekvencidk
jol elkiiloniilt csoportot alkotnak, mig az ausztral szek-
venciak ezekkel, illetve a kozép-eurdpaiakkal mutatjak
a legkdzelebbi rokonsagot.

A Kelet-K6zép Europabol szarmazo mintak szamos
haplotipusba tartoznak; a trakiai mintakhoz hasonldéan
magas a genetikai variabilitasuk, sok esetben egy haplo-
tipust egyetlen szekvencia hataroz meg.

A macedoéniai szekvenciak (2. abra: fekete) a kelet-
europaiakkal (2. abra: kdzép kék) allnak kozvetlen
kapcsolatban, hozzajuk kapcsolodnak a kizarélag uk-
ran szekvenciak altal alkotott haplotipusok.

Az ibériai-félszigeti (2. abra: magenta) populaciok
izolalt csoportot alkotnak, legkdzelebb az olaszorszagi
¢és lengyel (2. abra: tiirkiz és z61d) szekvenciakkal allnak.

A 3 ciprusi szekvencia (2. abra: fehér) 3 haploti-
pust alkot, melyek kozeli rokonsaga a trakiai szekven-
cidkkal (2. abra: vilagoskék) megfigyelhetd.

KOVETKEZTETESEK

Eredményeink szerint az Olaszorszag kiilonboz6
teriiletein ¢16 mezei nyulak magas haplotipus diverzi-
tassal (0,808/0,918) rendelkeznek. A Network analizis
alapjan megallapitottuk, hogy egy adott haplotipusba
Lepus capensis mediterraneus és Lepus europaeus
szekvenciak is tartoznak. Ennek és a magas genetikai
sokféleségnek egyik magyarazata az lehet, hogy ezen a
tertileten mas Lepus fajok is jelen voltak — és vannak —,
ezaltal hibridizacios folyamatok lezajlasa kdvetkezhe-
tett be kozottiik.

Cyt b régi6 esetében 40, D-loop régi6 esetén 259
haplotipust detektaltunk, amely nagyfoku genetikai di-
verzitasra utal. A haplotipus diverzitas a D-loop régio6
alapjan 0,919-nek adodott, amely jol korrelal a korab-
ban mar publikalt adatokkal (0,948) (Fickel et al.,
2008).

A cyt b régio szekvenciainak paronkénti dsszeha-
sonlitasabol kideriilt, hogy a genetikai és geografiai
tavolsagok altalanossagban nem korrelaltak az egyes
teriiletek kozott, ezért tobbek kozott feltételezziik a
genetikai drift és mutaciok hatasat.
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1. abra: A 40 haplotipus 6sszehasonlitasa median-joining halézattal, a mtDNS cyt b régidjanak variabilis helyei alapjan
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Megjegyzés: — szinkodok: zold=Lengyelorszag, kek=Gorogorszag, piros=Torokorszag, fehér=Anglia, narancssarga=Olaszorszag (Toszkana),

lila=Izrael, rozsaszin=Ukrajna, fekete=Oroszorszag, tiirkiz=Németorszag, barna=Svédorszag, szlirke=Ausztria, halvanykék=Bulgaria, kocka-

zott=Lepus capensis mediterraneus (Szardinia). — A korok mérete aranyos a haplotipust alkoté mintak szamaval, a kiillonb6z6 szinek az egyes
haplotipusokat jelolik. A feketével jelzett szamok a mutaciok szamat mutatjak. A vonalakon talalhato fehér korok a szoftver altal becsiilt, de

nem mintazott koztes haplotipusokat jelolik.

Figure 1: Median-joining network showing relationships among the 40 Lepus haplotypes based on mtDNA cytb datasets
Note: — colour-code: green=Poland, blue=Greece, red=Turkey, white=England, orange=Italy (Tuscany), purple=Israel, pink=Ukraine, black=

Russia, turquoise=Germany, brown=Sweden, grey=Austria, pale blue=Bulgaria, checked=Lepus capensis mediterraneus (Sardine). — Circle

sizes are proportional to the frequency of haplotypes. The number of mutations is reported along the lines connecting haplotypes. The white
circles on the lines estimated by the software represent intermediate haplotypes.

Mindkét régié Network analizise alapjan megalla-
pithato, hogy a gordg populaciéra rendkiviil nagy ge-
netikai diverzitas jellemz0; ennek egyik oka az, hogy a
szekvenciak Gorogorszag kiillonbozo szigeteirdl és
teriileteirdl szarmaztak, ahova a Lepus europaeus mas-
mas Utvonalakon jutott. Az északi fajok genetikai di-
verzitasa alacsonyabb szintli, a jégkorszak utan lezajlo
alapit6 hatas miatt. A torok és kozel-keleti szekvenciak
gyakran ugyanabba a haplotipusba tartoznak, amely
egybevag a korabbi eredményekkel, hiszen ez a teriilet
lehetett az ,,allatgeografiai” keresztezodések szinhelye
a pleisztocén soran. Megallapithatjuk azonban, hogy a
haplotipusok legtdbbje kdzeli rokon, minddssze par
mutécioban térnek el egymastol.

A D-loop régi6 szekvenciainak elemzése soran a
legalacsonyabb genetikai tavolsagot az észak-europai
és kozép-eurdpai mintak kozott detektaltunk, amely
annak a kovetkezménye lehet, hogy Eszak-Eurdpéaba a
mezei nyulak Ko6zép-Europabol keriiltek. A legnagyobb
kiilonbség a kozel-keleti és ausztral mintak kozott figyel-
hetd meg, amely a geografiai kiilonbségekbdl adodhat.

A D-loop régioé Network analizise alapjan megalla-
pitottuk, hogy az Ibériai-félszigetrdl szarmazo6 szek-
venciak elkiilontilt csoportot alkotnak, melynek oka
valoszintileg az ott €16 mas Lepus fajokkal vald hibri-
dizacié. Macedoniabdl, Trakiabol, Bulgariabol és
Kozép-Kelet-Europabol szarmazo szekvenciak altala-
nossagban jol elkiiloniilt csoportokat alkotnak, a leg-
nagyobb genetikai diverzitas azoban kozottiik figyelhe-
td meg. A gorog szekvenciak egy része, és a 3 ciprusi
minta is ehhez a csoporthoz tartozik, amely egybevag
a korabban mar publikalt eredményekkel (Kasapidis et
al., 2005).

Az Ausztraliaba torténd betelepités — a szekvenciak
nagyfokt hasonldsag miatt — valosziniileg Kozép-Eu-
roépabol tortént.

A szamos haplotipus, melybe kizarolag egyetlen
szekvencia tartozik, arra enged kovetkeztetni, hogy a
betelepitések, a mesterséges génaramlas nem voltak
elég erdsek ahhoz, hogy teljesen elnyomjak a lokalis
anyai vonalakat.
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Megjegyzés: szinkodok: Lengyelorszag=z6ld, Kelet-Kozép Europa=kozépkék, Szlovakia=sziirke, Ausztria=barack, Kozép-Eurdpa=piros,
Ukrajna=barna, Dania=s6tétzold, Izrael=vanilia, Ciprus=fehér, Trakia=vilagoskék, Macedonia=fekete, Bulgaria=rézsaszin, Gorogorszag=
sotétkék, Egyesiilt Kiralysag=sotétlila, Franciaorszag=fiizold, Olaszorszag=tiirkiz, Ibériai-félsziget=magenta, Ausztralia=lila, Altanuk
szekvenalt=sarga, Lepus capensis mediterraneus=kockazott. — A korok mérete aranyos a haplotipust alkotdo mintak szamaval, a kiilonb6z6
szinek az egyes haplotipusokat jelolik. A feketével jelzett szamok a mutaciok szamat mutatjak. A vonalakon talalhaté fehér korok a szoftver
altal becsiilt, de nem mintazott koztes haplotipusokat jelolik.
Figure 2: Median-joining network showing relationships among the 259 Lepus haplotypes based on mtDNA D-loop datasets

Note: colour-code: green=Poland, medium blue=East Central Europe, grey=Slovakia, peach= Austria, red=Central-Europe, brown=Ukraine,
dark green=Denmark, vanilla=Israel, white=Cyprus, pale blue=Thrace, black=Macedonia, pink=Bulgaria, dark blue=Greece, dark purple=England,
grass= France, turquoise=Italy, magenta=Iberian Penisula, purple=Australia, yellow=Tuscany, checked=Lepus capensis mediterraneus (Sardine).
— Circle sizes are proportional to the frequency of haplotypes. The number of mutations is reported along the lines connecting haplotypes. The
white circles on the lines estimated by the software represent intermediate haplotypes.

KOSZONETNYILVANITAS rendszer kidolgozasa és miikodtetése konvergencia
program cimii kiemelt projekt keretében zajlott. A pro-
A kutatss a TAMOP-4.2.4.A/2-11/1-2012-0001 jekt az Eurdpai Unio6 tdmogatasaval, az Eurdpai Szo-
azonositd szamu Nemzeti Kivalosag Program — Hazai cialis Alap tarsfinanszirozasaval valosul meg.
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