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2. Bevezetés

A fiives teriiletek a vilag szarazfoldi éldhely tipusainak 30%-at teszik ki (White et al.,
2000; Gibson, 2009; Lyons et al.2023; Bajnok et al., 2024). Az egyik legkiterjedtebb és
legvaltozatosabb 0Okoszisztémat képviselik a vildgon. Sokféle Okoszisztéma-szolgaltatast
nyujtanak, mint példdul a viz és szén-dioxid-tarolds, erozidovédelem az éghajlatvaltozas
mérséklése és dontd szerepet jatszanak a mezdgazdasagban (Bengtsson et al. 2019; Csontos et
al. 2022).

A jelen kutatds is gyepek azon beliil is legeldk, vizsgalatan alapul, melynek soran
kiilonb6z6 Festuca taxonok dominalta vegetacié tipusok alakultak ki. A legel6 allatok is eltérok
voltak, a magyar sziirke szarvasmarha €s juhok altal legelt legelok novényzetét vizsgaltuk. A
legeldk vegetaciojanal a domindns pazsitfil, jelen esetben a Festuca nemzetség fajait, taxonjait
vizsgaltok behatdbban, ez valt a kutatds meghatdrozo részéve.

A vilag fiives teriiletein is az egyik legelterjedtebb és tobb esetben dominans,
kozmopolita nemzettsége a Festuca (Loliinae, Poaceae). Taxonomiai besorolasuk sokaig
kizarolag morfologiai bélyegek alapjan tortént, am ezek nagyfoku plaszticitasa miatt gyakran
nem nyujtottak teljesen megbizhatd informdaciot a fajok tényleges szamardl és pontos
elterjedésiikrdl (Soreng et al., 2017).

Sok Festuca nemzetségbe tartozd faj uralkodd a tdpanyagszegény vagy extrém
kornyezeti viszonyok kozott fennmaradd gyeptarsulasokban. Ily modon a csenkeszek gyakran
meghatarozzak e kozosségek szerkezetét, és élohelyet biztositanak szdmos védett allatfaj
szémara (pl. tuzok (Otis tarda), eurdpai szalakota (Coracias garrulus), homoki gyik (Podarcis
tauricus), firge gyik (Lacerta agilis), kozonsges tirge (Spermophilus citellus) (Vinczefty, 2004;
Tasi et al., 2013; Halasz et al., 2018; Bede-Fazekas et al., 2020).

3. Célkitizések

A kutatas celkitlizései két fo részre oszthatok.
L 1. A legel6k vegetaciojara vonatkozo célkitiizések, kerdések:
I.1. Egyrészt, olyan szalas levelll Festuca fajok altal dominalt tipikus pannon
vegetacioegységek vizsgalata, amelyeken hosszu id6 6ta, akér tobb szaz éve legeltetés folyik.
I. 2. Alegeld allatok megvaltoztatjdk-e a szaraz pannon gyeptipusok fajosszetételét?

[.2. Mely Festuca fajok lesznek dominansak az eltérd vegetacio tipusokban?



[.3. Viltozik-e a vegetdci6 és a dominans Festuca faj ardnyara, a faj éven beliili
dinamikéjara?

[.4. A kiilonboz6 legeloterhelések milyen hatast gyakorolnak a gyepfajosszetételére?
Kiilondsen fontos annak a meghatarozasa, hogy mekkora legeléterhelés az, ami a vegetacio
Osszetétele alapjan és gyepgazdalkodasi szempontbol a legalkalmasabb.

II: A dominéns Festuca fajok vizsgalata.

II.1. A mintateriileteken karakter faj vagy dominans Festuca taxonok teljeskori irodalmi
attekintése, kritikai elemzése és az eloforduld taxonok 6sszehasonlitasa.

I1.2. Az eléforduld Festuca fajok morfologiai és ploid és molekularis genetikai vizsgalata.

4. Szakirodalmi attekintés

A terepi vizsgalatok két kiemelt mintateriilete a Hortobagyon és Bugacon volt.

A Hortobagy, Magyarorszag els0 Nemzeti Parkja, ahol a legeltetésnek évszazados
hagyomanya van. Az UNESCO Vilagorokség Bizottsaga 1999-ben felvette a Vilagorokségi
Listara. Ennek oka, hogy a Hortobagy egy olyan, a pasztorkozdsségek altal miivelt kultartsj,
mely az ember és a természet kétezer éves, hagyomanyos és kiméletes f6ldhasznalaton alapuld,
harmonikus egyiittmiikodésének kiemelkedd példaja. Eurdpa legnagyobb 0Osszefiiggd,
természetes fiives pusztdja, mely nem az erddk kiirtdsa eredményeként jott 1étre, hanem a
pasztorkodas révén, és képes volt megdrizni bioldgiai sokféleségét (httpl). Ez a tajhasznalat,
még ha kisebb mértékben is, de napjainkban is folyik a hortobagyi szikes gyepeken kiilonbdzd
allatfajokkal és fajtakkal. A Hortobagy, mint K6zép-Europa egyik legnagyobb maig fennmaradt
sztyeppi térsége, melynek értékét az is noveli, hogy a szikes teriiletek eurazsiai eléfordulasa
korlatozott (Boros és Kolpakova, 2018) Novényzete a magyar botanika kezdetétdl fogva a
tudomanyos érdeklddés kiemelt targyat képezi. A korai féleg feltaro és leird jellegli munkak
koziil kiemelendd Kitaibel Pal, aki utjai soran dokumentalta a Hortobagy ndvényzetét is
(Kitaibel, 1817 in Gombocz, 1945). A Hortobagy névénytarsulasainak elsé atfogo feldolgozasa
So6 Rezs6é nevéhez flizédik (Sod, 1933). A szikes talajok és novényzetiik kapcsolatarol
Bodrogkozi (1980) ad atfogo képet.

A Duna-Tisza kdzén taldlhaté homoki vegetacio részletes kutatasat Zsolt (1943) az elsdk
kozott veégezte. Kortltekintden beszamol a teriilet vegetacidtipusairdl, e vegetacid egységek

conologia felvételeit is kozli, és bemutatja a vegetacidtérképet is. Adatait a kés6bbi munkak



mind felhasznaljak, Zolyomi (1958) nagyszabdsu munkdjaban, a Festucetum vaginatae
danubiale tarsulas Osszesitett tablazatanak fontos forrasként hivatkozik ra. A Duna-Tisza koze
atfogd vegetacio leirasat, a korabbi irodalmi ¢és a gyljtések eredményeképpen a
Természettudomanyi Muzeum Novénytaraban megtalalhatdo adatokat felhasznalva Szujkoné
Lacza Julia allitotta 6ssze. Borhidi (2003) az alfoldi tarsulasok 0j vagy régebbi megerdsitett
Osszefliggését kozli. A Duna-Tisza koze homokteriiletein a talaj €s vegetacio kozotti kapcsolatot
Szodfridt (1974/a, 1974/b) értékelte. Szodfridt (1969) Bugac kornyéki borokas-nyarasok
botanikai vizsgalatat is elvégezte. Jard (1974) a Duna-Tisza kdzi homokhat terméhely tipusait
foglalta 6ssze, melyben a talajnak nagy jelentdséget nyilvanitott. A Duna-Tisza k6zi termShely

tipusok és vegetacid kozotti kapcsolatra Szodfridt (1974/a) vilagitott ra.

4.1. A legeltetésre vonatkozo irodalom

A legeltetésnek jelentdés hatasa van a gyepek Okoszisztémainak szerkezetére,
Osszetételére és mikodésére (Gordon et al., 2023; Bahar és Tavsanoglu, 2024; Bai et al., 2022;
Hou et al., 2023, Mipam et al., 2019). Ez a hatas az eltérd kornyezeti tényezok fiiggvényében
valtozhat, mivel elsd sorban a vizellatottsag jelentds kiilonbségeket okozhat. A nedves
gyepeken a legeltetés jelentdsen csokkentheti a ndvénytakarot és a biomasszat, egyszerusitheti
a kozosség szerkezetét, és a szarazsagtiirobb fajok felé torténd fajvaltashoz vezethet (Guo és
Qin, 2022; Bahar és Tavsanoglu, 2024; Bai et al., 2022; Hou et al., 2023). Szaraz gyepeken tul
nagy legeldterhelés mellett a legeltetés biomassza- és diverzitasvesztéshez vezethet (Gordon et
al., 2023; Bahar & Tavsanoglu, 2024; Bai et al., 2022; Mipam et al., 2019). Ezzel szemben
optimalis legeldterhelés mellett a legeltetés novelheti a ndvényzet biomasszdjanak,
szerkezetének és Osszetételének térbeli és idobeli heterogenitasat (Insta et al., 2019; Dopper et
al., 2022; Serrano et al., 2019). Ezt a heterogenitast olyan tényezdk is alakitjak, mint a tgj
jellemzdi, a talaj tulajdonsagai és a korabbi legeltetési mintdk (Tonn et al., 2019; Zhou et al.,
2008). A legeld allatok szelektiv legelési viselkedést mutatnak, elényben részesitve bizonyos
novényfajokat és azoknak bizonyos részeit, ami hozzdjarul a legelési nyomas foltszerii
eloszlasdhoz (Collins és Smith, 2006; Hartnett et al., 1996). A mérsékelt (kdzepes) legelési
nyomads esetén — amely megfelel a magyar sziirke szarvasmarha optimalis feltételek melletti
tartasanak — altaldban novekszik a fajgazdagsdg és csokken a dominans fajok tulzott
dominanciaja (Baur et al., 2007; Alados et al., 2019; T6rok et al. 2014, 2018), valamint eldsegiti

a funkcios fajcsoportok keveredését, ami fokozhatja az Okoszisztéma altalanos ellenallo



képességét (Li et al., 2023). Az enyhe legeltetés novelheti a gyepek talaj alatti biomasszajat s
diverzitasat azaltal, hogy csokkenti a novények kompetitiv kizarasat és noveli a ndvényi
Lopez-Marsico et al., 2015; Zhang et al., 2022).

A mérsékelt legeltetéssel szemben a legelSterhelés tulzott ndvelése azonban
egyenletesebb takarmanyfelhasznalashoz €s a térbeli heterogenitds csokkenéséhez vezethet
(Bloor et al., 2020; Remington et al., 1992), emellett a gyep gyepgazdalkodasi szempontbol
fontos fajok visszaszorulnak. A biomassza csokkenése ¢és a kifejezetten szarazsagtiro,
alacsonyabb taplalkozasi értékli fajok tulsulyba keriilése Osszességében a degradacio felé
mozditja a gyepvegetaciot (Fernandez et al., 2016; Hao és He, 2019, Deng et al., 2013; Reichert
et al., 2021). Az erds legeltetési nyomas kovetkeztében a novényi diverzitas lecsokken azaltal,
hogy a legeld allat bizonyos fajokat eldnyben részesit masokkal szemben, ami szintén az
mellett tovabbi kdvetkezmény lehet a csupasz talajfelszinek kiterjedésének és az er6zios karok
novekedése, ami fokozza az elsivatagosodassal €s a talajtomorodéssel szembeni sebezhetdséget
(Yu és Li, 2023), stlyosbithatja a talajer6forras stresszt, ami negativan hat a gyepek ndvényi
biomasszajara és diverzitasara (Zhou et al., 2017; Sun et al., 2018; Liang et al., 2021; Zhang et
al., 2022; Liang et al., 2021; Sun et al., 2018; Zhang et al., 2022, 2023; Zhou et al., 2017). A
taposasbol eredd talaj siirlisodés, tomorodés csak 10-20 cm kozotti mélységekben csokken A
mikro- és mezoporusok ardnyanak valtozasa ndvelheti a talaj vizvisszatartd képességét,
ugyanakkor korlatozhatja a gyokérndvekedést és rontja a talaj levegdzottségét, ami hosszabb
tdvon a gyep szerkezeti stabilitasat és termOképességét is befolyasolja (Fernandez et al., 2016).

A szelektiv legelés soran a magyar sziirke szarvasmarha eldnyben részesiti a magasabb
taplalkozasi értékii, novényfajok taplalobb szerveit, elsdsorban a pazsitfii fajok leveleit, ami
csokkenti a versengd, domindns éveld pazsitfiivek relativ ardnyat, és teret enged az egyéb
kétszikli fajoknak, ami fajgazdagabb él0helyet eredményez (Liu et al., 2015). Alacsony
legeltetési intenzitas mellett a ndvényzet nem legelhetd ki teljesen, mig magas intenzitas mellett
az allatok inkébb egyenletesebben legelnek (Wan et al., 2015). A legeltetés esetén a mozaikos
térszerkezet — a folyamatosan legelt foltok €s a regenerdlodé részek valtakozasa — heterogén
¢l6helyeket hoz létre, amelyek kiilonb6zé mikroklimatikus €s talajviszonyokat kinalnak, s
ezaltal novelik a gyepek térbeli és fajosszetételi valtozatossagat (Bakker et al., 2006; Liu et al.,

2015).
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A juhok kiilondsen valogatva, a novényeket mélyen harapjak le. Ennek a legelési
tipusnak természetvédelmi szempontbdl nagy eldnye, hogy hatdsara mozaikos ndvényzet alakul
ki. Mucsi (1993) szerint a juhok normalis termelésének a jo legeld és a folyamatos legelés az
alapja. Javor (1993, 1994) és Javor és Kukovics (1996) alatamasztjak a juhok legeldn tartasanak
potolhatatlansagat. Az Csizi (2003) alfoldi gyepek juheltartd képességét vizsgalta a hasznositasi
mod tiikrében. Vegyes gyephasznositasi mddnal szignifikdnsan nagyobbnak taldlta az
egységnyi terlilet termésének, szdrazanyag alapjan szamolt juheltartd képességét. A
juhlegeldkre vonatkozo részletes elemzések lattak napvilagok (Varga és Csizi, 2020, 2023a,
2023b, 2023, 2024a, 2024b). A juhok 30% koriili mennyiségben fogyasztanak feltételes
gyomokat (Tasi et al. 2004, 2014; Tasi, 2011, 2020). A nyilt homoki gyepben az alacsony hozam
kovetkeztében csak juhlegeltetés valdsithato meg. Ezzel parosulva a Karpat-medence kdzponti
teriiletén a ritka pannon homoki pusztak fenntartdsdban is nagy a jelentdségiik. Segitik ezzel a
természetvédelmi célu kezeléseket, legtobb esetben kozvetleniil az allomanyok dominans

fajainak mintazatara hatnak.

A legeltetés modja is rendkiviil fontos. Nagy eltérés adodhat a pasztorold (szabad- és
labaloli legeltetés) és a kiillonbozd szakaszolasi technikakkal legeltetett gyepek kozott.
Utobbiakra altalaban magasabb egyenletesség, de valamivel alacsonyabb fajgazdagsag
jellemzd a pasztorolod legeltetéshez képest. Ez valosziniileg az egyenletesebb biomassza
eltavolitasnak és a talajbolygatasnak koszonhetd, amelyek igy csokkentik a gyakori fajok
dominanciajat (Torok et al., 2016). A szabad legeltetés a széraz gyepek Okoszisztémaiban a
legeltetési nyomas egyenetlen térbeli eloszlasdhoz vezethet. Az allatok &ltalaban bizonyos
teriileteket részesitenek elényben, ami egyes foltok tulzott, masok pedig alulhasznositasdhoz
vezet. Ez a ndvényzet, a biomassza és a fajok dsszetételének heterogén eloszlasdhoz vezethet a
tajban (Bailey et al., 2006; Walker et al., 1989; Stephenson et al., 2016; Bailey et al., 2006;
Stevens et al., 2021).

4.2. A Festuca fajokra vonatkozo irodalom

4.2.1. A Festuca nemzetség helyzete

Festuca nemzetség a pazsitfufélek (Poaceae) csalddjanak egyik legfajgazdagabb és

gazdaséagilag legjelentdsebb csoportja. A nemzetség kozmopolita elterjedésti, fajai az Antarktisz
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kivételével minden kontinensen megtalalhatok, elsdsorban a mérsékelt és hideg éghajlati
ovekben. A csenkeszfajok kulcsszerepet toltenek be a természetes gyeptarsulasok, legelok és
kaszalok o©kologiai rendszerében, emellett vilagszerte nélkiilozhetetlen takarmany- és
gyepalkotd novények.

A Festuca nemzetség gazdasagi jelendsége is nagy. Magaban foglal fontos
takarmanyfiiveket (pl. F. pratensis, F. arundinacea), amelyek legeltetésre és/vagy széna
termesztésre alkalmaznak (Barnes et al., 2003). Olyan fajok is vannak kozottiik, amelyeket a
gyepgazdalkodasban legeldk és kaszalok létesitésére, a kertészetben pedig disz- és sport
gyepként is hasznaljak fajaikat (pl. F. rubra alfajai és valtozatai) (Barnes et al., 2003). Ezért a
nemzetség rendszertani viszonyainak pontos tisztdzasa alapvetd fontossagu a fajmegoOrzési
stratégidk kidolgozdsdhoz, a ndvénynemesitési programok sikerességéhez, valamint a
gyeptarsulasok okologiai folyamatainak megértéséhez (Catalan et al., 2004).

A Festuca nemzetség fajainak elkiilonitése mindezek ellenére gyakran nem egyszeri
feladat, mivel a taxonok kozott nagymértékli a variabilitds. Kezdetben ezen fajok
meghatarozasahoz, inkabb a morfoldgiai tulajdonsagokat vették alapul (Smarda et al., 2008;
Saint Yves, 1928; Hand et al., 2010). A legfontosabb diagnosztikai jellegek koz¢é tartozott a
levél szélessége, amely alapjan a nemzetséget alapvetden két nagy csoportra, a finom- és a
széleslevelll csenkeszekre osztottdk (Catalan et al., 2004). Tovabbi meghatiroz6 bélyegek
voltak a novekedési forma (tomott tovl, bokros vs. tarackokkal terjedd), a viragzat (buga)
szerkezete és felépitése, valamint a toklasz végén talalhatd szalka hossza és jellege.

A taxonomiai besorolasban kiemelt szerepet kapott a levélkeresztmetszet anatomiai
vizsgalata 1s, kiilondsen a mechanikai szilarditdst biztositd szklerenchima-szovet
elrendezddése. Ennek mintadzata — amely lehet a levéllemez alatt huiz6do folytonos gytirli vagy
elkiiloniilt kotegek sorozata — korabban kiemelten fontos faji szintli megkiilonbdztetd
bélyegnek szamitott (Penksza, 2009).

A kizarolag morfologiai alapokra épiild rendszerezés azonban szamos nehézségbe
itkdzott, ami a nemzetséget taxondmiai szempontbol a pazsitfiivek egyik legproblematikusabb
csoportjava tette (Galli et al., 2006). A legf6bb kihivast a fajok jelentds fenotipusos plaszticitasa
jelenti. Ez a jelenség azt takarja, hogy ugyanazon faj genetikailag azonos vagy hasonlo6 egyedei
eltérd kornyezeti feltételek — példaul talajnedvesség, tdpanyag-ellatottsag vagy fényviszonyok
— hatasara jelentésen eltéré megjelenést (fenotipust) mutathatnak (Smarda et al., 2008). Egy
szaraz, tapanyagszegény gyepben €16 csenkesz példaul alacsony méretli, vékony szalu és csak

kevés, gyér virdgzatot alakit ki. Ezzel szemben egy lide, tapanyagdus kaszaloréti populéciod
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tagjai magas, erdteljes, dis bugaju példanyokkd fejlddhetnek, mikdzben ugyanahhoz a fajhoz
tartoznak. Ez a plaszticitas, bar evolicids szempontbol sikeres adaptacids stratégidnak
elterjedését (Catalan et al.,, 2004), a taxondémusok szamara komoly nehézségeket és
bizonytalansadgokat okoz.

A masik jelentds probléma, hogy a morfologiai bélyegek (pl. levélszin, szalka hossza, a
pelyvak mérete) gyakran folytonos atmenetet mutatnak a kiilonb6z6 Festuca fajok €és csoportok
kozott, illetve ezen bélyegek sok esetben jelentds mértékben atfedhetnek. Ez a jelenség
megneheziti a kozeli rokon taxonok egyértelmii morfologiai szemponti elhatdroldsat és
gyakran vezetett téves fajmeghatdrozdsokhoz vagy -ellentmondasos, nem egyértelmi
rendszertani besorolasokhoz (Torrecilla et al., 2003). Az emlitett morfologiai korlatok és a
mogottiik rejlé dsszetett evollcids folyamatok (pl. hibridizacid) felismerésével egyre nétt az
igény a kornyezeti hatasoktol fiiggetlen, a genetikai rokonsagon alapulé molekularis modszerek
bevezetésére és haszndlatara.

Ennek hatasara napjainkban a genetika és szovettani vizsgalatok jelentdsége és szerepe
a Festuca és mas taxonok kutatisaban ugrasszeriien megnétt, és jelentds, olykor meglepd
eredményeket mutatnak (Simon, 1992, 2000; Loureiro et al., 2007; Penksza, 2009; Ma et al.,
2021). Kideriilt, hogy a fajok kozotti hasonlosagokat, vagy kiillonbségeket a genetikai
tavolsagok, a genomialis eltéréseik mutatjak meg a legjobban (Smarda et al., 2008; Smarda et
al., 2007). DNS-alapu vizsgalatokkal és filogenetikai elemzésekkel méara mar pontosabban
megtudjuk hatarozni az emlitett nemzetség taxonjait, elterjedésiiket és evolucids hatteriiket
(Catalan et al., 2004; Inda et al., 2008; Minaya et al., 2017; Cheng et al., 2016). A vilagon ma
kb. 681 Festuca nemzetségbe tartozé fajt irtak le (Catalan, 2006; Smarda 2008, Smarda és
mtsai. 2008, WFO, 2023, Pallanza et al., 2025), habar ez az Gjabb genetikai vizsgalatoknak
koszonhetden valtozhat. Plasztid vizsgalatok alapjan pedig ezen altérzson beliil két f6 klad
kiilonithetd el, amelyeket széleslevell és finomlevell Loliinae-kat, valamint egy kisebb kladot
koztes Loliinae-nek neveztek el. (Catalan €s mtsai. 2004, 2007, Inda és mtsai. 2008. Minaya as
mtsai., 2017, Moreno-Aguilar és mtsai. 2020, 2022). A két f6 klad a miocénben (13-15 millié
évvel ezeldtt) valt ketté, és mindkettd nagymértékben diverzifikalodott a Foldkozi-tenger
medencéjében és a Délnyugat-Azsidban (Smarda et al., 2008; Torrecilla et al., 2003; Qiu et al.,
2019). Azokon az él6helyeken, melyeken mas novényfajok szaméra mar tl szélsdségesek a
korlilmények a Festuca nemzetség taxonjai a vegetacio meghatarozé elemei (Braun et al., 2020;

Borhidi et al., 2012; Szentes et al., 2022). A pannon vegetacionak példaal fontos gyepalkotoi
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(Borhidi et al., 2012; Molnér et al., 2012). A csenkeszek ¢él6helyvédelmi szempontbdl jelentds
természetvédelmi értéket képviselhetnek, tobb védett rovarnak, kisemldsnek, hiillonek
biztositanak €l6helyet (Vinczefty, 2004; Tasi et al., 2013; Halész et al., 2018; Bede-Fazekas et
al., 2020). Gyepgazdalkodasi szempontbdl fajaik legtobb esetben a gyenge termdképességli
gyepeken jelennek meg, mely kategdriaba hazank szaraz gyepteriileteinek 65%-a tartozik (Tasi,
2020). Ennek koszonhetden, illetve mivel fajaik szarazabb éghajlati feltételekhez is jol
alkalmazkodtak a gazdalkodasban és élelmiszertermelésben betoltott szerepiik kiemelkedd
(Barnes et al., 2003; Kopecky et al., 2008; Frégonese et al., 2021). A hazai gyepgazdalkodasi
tevékenységek jelentds része ugyanis az elébb emlitett novényzeti tipusokban, vegetacios
zonakban torténik (Tasi, 2011).

Eddig részletesebb molekularis, genetikai vizsgalatokat hazdnkban, csak a gazdasagi
szempontbol jelentds, valamint a termesztésbe vont Festuca fajokon végeztek el. Habar vannak
a természetes flora taxonjaira vonatkozo, hazai fajokat is magaba foglal6é eredmények (Galli et
al., 2006; Bauer et al., 2003; Qiu, 2019; Szabo et al., 2022), az e-téren szerezhetd informaciodink
még mindig hidnyosak és tovabbi kutatdsok sziikségesek. A Festuca fajok taxondmiai
behatdrolasat ezek mellett tovabb neheziti a meghatdrozo bélyegek kornyezeti fliggdsége, a
fajok tobbségének idegentermékenyitd mivolta, valamint a valtozatos ploid szint (Verseczki és
Wichmann 2003, Penksza és mtsai. 2019, 2020). Sajnos hazai szarazgyeptarsuldsaink
folyamatosan csokkennek és atalakulnak, melyeknek mind gazdasagi, mind természetvédelmi
szempontbol jelentds hatasai lehetnek. Ennek kovetkeztében a hazai fajok helyzetének
tisztazasa, elterjedésiiknek meghatarozéasa egyre fontosabb és siirgetobb feladat.

A Festuca nemzetség rendkiviili faji és 6koldgiai sokfélesége, valamint a taxondmidjat
jellemz6 komplexitas nem véletlen jelenségek. Ezek egylittesen a poliploididra, azaz a teljes
genomduplikaciora (WGD) vezethetk vissza, amelynek jelentds szerepe volt a nemzetség
evolucidjanak alakuldsaban (Leitch & Leitch, 2008; Soltis et al., 2015). Ezek a fajok altalaban
idegentermékenyitok (szélbeporzasuak), ami azt eredményezi, hogy a populacidikon beliil
jelentds genetikai valtozatossag halmozodhat fel (Inda et al., 2008). A keresztezddés révén az
egyedek genetikailag sokfélék, és kevésbé jellemzd a beltenyésztés, mint példaul az
onmegporz6é nodvényeknél (Charlesworth & Willis, 2009). Ennek kovetkeztében egy-egy
Festuca faj kiilonb6zo allomanyaiban magas lehet a heterozigozitas €s a génkészlet diverzitasa.
A populacidgenetikai vizsgalatok (pl. mikroszatellita markerekkel) kimutattdk, hogy még
viszonylag kis foldrajzi teriileten beliil is jelentds allélgyakorisagi kiilonbségek lehetnek az

egymastol izolalt gyepfoltok Festuca populacioi kozott (Barnett 2005; Surinova et al 2019). Ez
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a genetikai tagoltsag a lokalis adaptacid eredménye lehet, vagyis az egyes populéciok a sajat
¢l6helyiikhoz igazodd genetikai kombinacidkat tartalmaznak. Példaul a F. rubra populécioit
vizsgéald tanulmany szerint a tengerparti sés talajokon €16 Okotipusok soétolerancidja
szignifikdnsan magasabb, ¢s ezt ¢lettani mechanizmusok (pl. natrium-kivalasztas) is
alatamasztjadk (Rozema et al., 1978, Jalali et al., 2010). Az ilyen populaciok genetikai
elkiiloniilése is kimutathatd, a sotiird Okotipusok génkészletében specifikus allélok
halmozddtak fel, melyek a natrium felvétel €s transzport szabalyozasdhoz kapcsolodhatnak.

Egy masik példa a magas hegyvidéki teriileteken ¢l6 csenkeszek (pl. F. eskia a
Pireneusokban) (Garnatj et al., 2023). Ezek apro él6helyfoltokra korlatozodnak, és populacidik
sokszor a génaramlastol elszigeteltek. Molekularis adatok (AFLP, kloroplasztisz haplotipusok)
alapjan kideriilt, hogy az ilyen izolalt populacidk akar genetikai kiilon mikroevolucios
egységeknek tekinthetdk, melyek a jégkorszaki refugiumokban vészeltek at a kedvezdtlen
idészakokat, és utdna onnan terjedtek szét (Catalan et al., 2007). Inda és mtsai. (2008)
vizsgalatai a Loliinae alnemzetség globalis filogeografiajarol kimutattak, hogy egyes amerikai
Festuca vonalak masodlagos diverzifikacidja valosziniileg pleisztocén kori klima
ingadozdsokhoz kotddik, amikor a populaciok ciklikus szétterjedése és visszahtizodasa
(expanziok ¢és refugiumok) jarult hozza a genetikai sokféleség noveléséhez. A genetikai
diverzitas megdrzése szempontjabol fontos felismerés, hogy a csenkeszek esetében nem csupan
fajszinten, hanem populécidszinten is érdemes a valtozatossag fenntartasara térekedni, hiszen
a lokalis genetikai adaptaciok (pl. csirdzasi valaszok vizelérhetdségre, szarazsagtiirés,
hidegtlirés) késébb hasznosak lehetnek a nemesitésben és fajmegdrzésben is (Wilkins &
Humphreys, 2003 Lopez et al.,2021; Taleb et al., 2023; O’Brien et al., 2021; Vogel & Sleper,
1994;).

A csenkeszek jellemzOen szarazsdg- ¢és hidegtiird, alacsony termdOképességii
termOhelyeken is megéld fajok, ezért a gyepek hasznositdsa és fenntartdsa szempontjabol,
illetve nemesitési szempontbol is értékes génforrasoknak tekinthetok (Kopecky et al., 2008).

A nemzetség taxondmiai helyzetének meghatarozasa rendkiviil osszetett és nehéz, ami
a fajok kozotti morfoldgiai hasonlosagokbdl, a gyakori hibridizaciobol és a poliploidia
elterjedtségébdl fakad (Torrecilla & Catalan, 2002). E harom tényezé — a morfoldgiai
hasonlosag, a hibridizacid €s a poliploidia — nem elszigetelten hat, hanem egy 6nmagat erdsito
komplexitasi ciklust hoz létre. A morfologiai és genetikai hasonlosdg megkonnyiti a fajok
kozotti keresztezddést, a poliploidia pedig (kiilondsen az allopoliploidia, amely a hibridizaciot

kovetd genomduplikécio) stabilizalja ezeket a hibrid formakat, 0j, szaporodasképtelen, de
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morfologiailag gyakran a sziilokhoz hasonlo (kriptikus) leszarmazési vonalakat hozva létre.
Ezek az emlitett morfologia és genetikai hatasok teszik a Festuca nemzetséget a taxonomia
egyik korabban mar emlitett klasszikusan ,,nehéz” csoportjava (Martinez et al., 2021; Moreno

et al, 2022; Hand, McGuire, & Saha, 2010).”.

4.2.2. Fobb Festuca fajcsoportok és taxonomiai sokféleségiik a Karpat-medencében

A morfolégiai hasonloésagok alapjan a nemzetségen beliill hagyomanyosan tobb nagy
fajcsoportot, ugynevezett aggregatumot (agg.) vagy fajkomplexumot kiilonitettek el. Ezek
koziil a legjelentdsebbek:

e Finomlevelli csenkeszek: Ide tartoznak a keskeny, gyakran serteszeri levelekkel
rendelkezd, jellemzden alacsonyabb termetli fajok. Két f6 alakkore a F. ovina agg.
(juhcsenkesz alakkor) és a F. rubra agg. (vords csenkesz alakkor). E16bbi csoport tagjai
jellemzden tomott toviiek, mig utdbbiak kozott gyakoriak a tarackképzd fajok (Simon,
2000).

e Széleslevelli csenkeszek: Ebbe a csoportba a lapos, szélesebb levelekkel ¢és
robusztusabb megjelenéssel bird fajok tartoznak. Két fontos gazdasagi ¢és
okologiaiszempontbol is kiemelt jelentdségii alakkore a F. pratensis agg. (réti csenkesz
alakkor), amely foként iide kaszalorétek és legeldk faja, valamint a F' arundinacea agg.
(nadképii csenkesz alakkor), amelybe a legmagasabb termetii, szarazsagtiiré csenkeszek
tartoznak (Torrecilla és Catalan, 2002).

A Karpat-medence, ¢s kiilondsen a Pannon-siksdg, a Festuca nemzetség
kiilondsen a homok- és loszteriiletek, szdmos endemikus vagy szubendemikus taxon
kialakulasédnak kedveztek. E fajok elkiilonitése rendkiviil nehéz, és gyakran csak mikroszkopos
levélanatomiai, valamint citogenetikai (kromoszémaszam-vizsgalat) modszerekkel lehetséges.
A homoki gyepekben kiemelt jelentségii a F. vaginata agg., amelybe a meszes homokpusztak
karakterfaja, a F. vaginata (magyar csenkesz), valamint a zavartabb, korabbi erddtalajokon
kialakult gyepekben €16, 2000-es évek elején leirt F. pseudovaginata (tecei csenkesz) tartozik
(Penksza, 2003). A zartabb homoki sztyepprétek €s 10szgyepek fontos taxonjai a F. wagneri
(rékosi csenkesz), a F. javorkae (Javorka-csenkesz), a F. rupicola (pusztai csenkesz) és a F

valesiaca (vékony csenkesz) (Simon, 2000, Kiraly, 2009).
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Az emberi tevékenység, mint példaul az erddirtasok vagy a korabbi katonai
terlilethasznalat, 11j, masodlagos él6helyeket hozott 1étre a Karpat-medencében (Bajnok et al.,
2024; Magyari et al., 2024; Valko, 2021). Ezek a zavart teriiletek egyfajta "evolucids
mithelyként" funkciondlhattak, ahol a megvaltozott szelekciés nyomas eldsegitette az uj, a
bolygatott koriilményekhez jobban alkalmazkod6 taxonok kialakulasat és stabilizalodasat
(Penksza, 2003; Penksza, 2020). Erre kivalé példa a tetraploid (2n = 28) Festuca
pseudovaginata, amely jellemzéen masodlagos, gyakran erddtalaj-maradvanyokat tartalmazé
homoki ¢léhelyeken fordul eld, ellentétben a stabil, klimax gyeptarsulasok diploid (2n = 14)
E vaginata fajaval (Penksza, 2003). Ez a folyamat a speciacid egy napjainkban is
megfigyelhetd példaja lehet, ahol az antropogén hatasok uj evolicids palyakat nyitnak meg

(Penksza et al., 2021)

4.2.3. A morfologiai bélyegek conologiai jelentosége

A Festuca fajok morfologiai €s 6kologiai tulajdonsagai nem csupan a fajok elkiilonitése
szempontjabol fontos, hanem alapvetden meghatirozzdk a Karpat-medence jellegzetesebb
gyeptarsuldsainak szerkezetét, miikodését és fajosszetételét is. A dominans csenkeszfajok
gyakran novénytarsulastani egységek névado tarsuldsalkotod- és karakterfajai, igy taxondmiai
helyzetiik tisztazasa kozvetlen hatassal van a vegetacio osztalyozasara (conoszisztematikara)
is.

A F. vaginata a pannon endemikus, nyilt, meszes homokpusztak (Festucion vaginatae)
novénytarsulasdnak névadd és meghatarozo faja. E tarsuldsok a Duna-Tisza kozének ¢€s a
Kisalfold homokhatsdgainak egyedi, természetvédelmi szempontbol kiemelten értékes
¢l6helyei (Borhidi et al., 2012). Ezzel szemben a F. rupicola a zartabb, mélyebb talaju szikla-
¢és 10szgyepek (Festucion rupicolae) uralkodo faja. Ezek a tarsuldsok a zondlis erddssztyepp
vegetacio részét képezik, €s a pannon biogeografiai régié meghatarozo tajképi elemei (Borhidi
etal., 2012).

A taxondmia és a conoldgia kozotti szoros kapcesolatot jol példazza a F. pseudovaginata
esete. Egy taxonomiai kutatds sordn Penksza (2003) leirta a F. pseudovaginata-t mint 0j fajt,
morfologiai, anatomiai és citologiai adatok alapjan. E faj elkiilonitése a F vaginata-tol
megkérddjelezte azt a korabbi allaspontot, miszerint a nyilt homoki gyepek egyetlen dominans,
tarsuldsalkotd csenkeszfaja a F. vaginata. A késdbbi conoldgiai vizsgalatok kimutattdk, hogy a

F. pseudovaginata éltal dominalt allomanyok fajosszetételiikben (pl. magasabb fajszam, tobb
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zavarastiiré elem jelenléte) és talajtani hatterilkben is szignifikdnsan eltérnek a klasszikus
Festucetum vaginatae tarsulasoktol (Penksza et al., 2021). Ez a felismerés egy 0j, endemikus
novénytarsulas, a Festucetum pseudovaginatae leirasahoz vezetett (Penksza et al., 2021), ami
jol mutatja, hogy egy taxondmiai felfedezés hogyan indithat el conoszisztematikai reviziot,
finomitva a vegetaciorol alkotott képiinket. Ez a folyamat kozvetlentarsuldstani ¢és
természetvédelmi kovetkezményekkel is jar, hiszen ez az 0 kdzdsség most mar célzottan

térképezhetd, monitorozhato és védhetd.

4.2.4. A Festuca fajok filogenetiaki vizsgalata

4.2.4.1. A DNS-alapu filogenetika a csenkeszek rendszerezésében

A 21. szézad elején a molekularis genetikai modszerek, kiilondsen a DNS-szekvenalas
elterjedése 1j mddszereket hozott a ndvénytrendszertanba, és ezaltal ij megvildgitasba helyezte
a Festuca nemzetség taxondmiai helyzetének tisztazasat segitd kutatdsokat is (Torrecilla és
Catalan, 2002; Catalan et al., 2004). Tobb kutatas kezdett olyan, a sejtmagban és a szintestekben
talalhato DNS-szakaszokat vizsgalni, amelyek evolucids sebessége megfeleld a kozeli rokon
fajok kozotti rokonsagi viszonyok feltarasara (White et al., 1990; Taberlet et al., 1991; Shaw et
al., 2005; Alvarez Is Wendel, 2003). A leggyakrabban alkalmazott markerek a sejtmagi
riboszomélis DNS belsé transzkribalt szpacere (ITS) és a kloroplasztisz DNS trnL-F
intergénikus régidja (Torrecilla és Catalan, 2002, Galli et al., 2006;).

Ezek a vizsgalatok megerdsitették, hogy a Festuca nemzetséget €s legkdzelebbi rokonait
magaban foglal6 Loliinae alnemzetség valoban természetes, monofiletikus csoportot alkot, azaz
minden tagja egyetlen kozds Ostdl szarmazik (Catalan et al., 2004). A nemzetségen beliili
taxonomiai kapcsolatok és besoroldsi kérdések meghatarozasa azonban tovabbra is kérdéses
volt. A molekularis adatok egyfelél megerdsitették, vagy cafoltdk a korabbi morfoldgiai
vizsgalatok alapjan meghatarozott hipotéziseket. Masfeldl lényegesen komplexebb,
dinamikusabb héldzatos (retikulalt) fejlddéstani képet tartak fel (Catalan et al., 2004; Shaw et
al.,2005; Alvarez és Wendel, 2003; Torrecilla és Catalan, 2002)

4.2.4.2. A Festuca fo evolucios vonalai: A finom- és széleslevelii kladok

A molekuléris filogenetikai vizsgéalatok egyik legfontosabb eredménye, hogy

megerdsitették a Festuca sensu lato (tag értelemben vett) nemzetség két f6 evolucids vonalra,
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azaz kladra valo szétvalasat. E két f6 csoport nagyjabol megfelel a hagyoméanyos morfolégiai

alapu felosztasnak (Catalan et al., 2004):

. Finomleveli (fine-leaved) klad: Ebbe a monofiletikus csoportba tartoznak a Festuca
nemzetség tipikus, keskeny levell fajai, mint példaul a Festuca alnemzetség (subg. Festuca),
amely magéban foglalja a F. ovina és F. rubra szekcidkat. Ide soroltak olyan, korabban 6nélld
nemzetségnek tekintett, szintén finom levell, de egynyari csoportokat is, mint a Vulpia, a

Ctenopsis, Psilurus, Cutandia, és a Wangenheimia (Torrecilla et al., 2004).

. Széleslevelli (broad-leaved) klad: Ez a klad a nagyobb termetii, szélesebb, lapos
levelekkel rendelkezd csenkeszeket és rokonaikat egyesiti. Ide tartozik a Festuca tobb
alnemzetsége, mint a Schedonorus (pl. F. arundinacea, F. pratensis), a Drymanthele és a

Leucopoa, valamint a teljes Lolium (perje) nemzetség (Catalan et al., 2004).

A molekuléris 6ra becslései alapjan a két f6 klad szétvalasa a miocén korra, koriilbeliil 13—15

crer

és Délnyugat-Azsia térsége lehetett (Inda et al., 2008).

4.2.4.3. A Festuca-Lolium-Vulpia komplexum

A molekularis adatok ravilagitottak, hogy a Festuca nemzetség hagyomanyos,
morfologiai alapu lehataroldsa nem minden esetben pontos, mivel a nemzetség ez alapjan
parafiletikus, vagyis nem foglalja magéaban az dsszes leszarmazottjat. Ezt a problémat a Vulpia
¢és a Lolium nemzetségek filogenetikai helyzete okozza. (Torrecilla és Catalan, 2002; Catalan et

al., 2004; Inda et al., 2008).”

. A Vulpia problémakor: A Vulpia nemzetséget hagyomanyosan az egynyari életmod
alapjan kiilonitették el a tobbnyire éveld Festuca fajoktol. A filogenetikai elemzések azonban
kimutattak, hogy a Vulpia nem monofiletikus, azaz fajai nem egyetlen k6z0s 6stdl szdrmaznak.
Ehelyett tobb, egymastol fliggetlen evolicios vonalon dgyazddnak be a finomlevell Festuca
kladba (Torrecilla és Catalan, 2002; Catalan et al., 2004; Inda et al., 2008). Ez azt jelenti, hogy
az egynyari életformara valo attérés tobbszor, egymastdl fiiggetleniil is megtortént a csenkeszek
evolucidja soran. Ha a Vulpia fajokat kiilon nemzetségként tartanank szamon, a Festuca

nemzetség parafiletikus lenne. A taxondmiai problémakoér megoldasanak két lehetséges modja
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van: vagy a Vulpia fajokat is beolvasztjak a Festuca nemzetségbe, vagy a finomlevell Festuca
kladot tobb kisebb, monofiletikus nemzetségre bontjak szét. A jelenlegi rendszerezés az eldbbi,
azaz egy tagabban értelmezett, a Vulpia fajokat is magaban foglald Festuca nemzetséget

hasznal (Torrecilla et al., 2004).

. A Lolium problémakoér: A Lolium (perje) nemzetséget hagyomanyosan a flizérszeri
viragzata kiilonbozteti meg a bugas viragzatu Festuca fajoktol. A molekularis adatok azonban
bizonyitottdk, hogy a Lolium fajok mélyen bedgyazddnak a széleslevelli Festuca kladba,
legkozelebbi rokonaik a Festuca subg. Schedonorus fajai (F. pratensis, F. arundinacea)
(Catalan et al., 2004). Egyes filogenetikai fak a Lolium-ot a Schedonorus alnemzetségen beliilre
helyezik, mig masok annak testvércsoportjaként dbrazoljak (Catalan et al., 2004; Inda et al.,
2008, Cheng et al., 2016). Ez a rendszertani bizonytalansag, valamint a sejtmagi (ITS) és a
kloroplasztisz (pl. trnL-F) DNS-markerek alapjan rekonstrualt fak kozotti ellentmondasok
(inkongruencia) dsi hibridizacios eseményekre €s génaramlasra (retikulalt evolucid) utalnak a
két csoport kozott (Catalan et al., 2004). E szoros filogenetikai kapcsolat miatt tobb modern
rendszertan a Schedonorus alnemzetség fajait athelyezi a Lolium nemzetségbe (pl. L.

arundinaceum, L. pratense), ezzel monofiletikus csoportokat hozva Iétre.

4.2.4.4. Retikulalt evolucio: A hibridizacio, poliploidia és genommeéret-valtozas szerepe a
fajképzodésben

crer

nagymértékben befolyasoltdk nem-linearis, halézatos (retikulalt) folyamatok is. E komplex
evoluciods mintdzat legfébb mozgatoérugdi a hibridizéacid €s a poliploidia.

A Festuca fajok mintegy 70%-a poliploid, azaz tobb kromoszémaszerelvényt tartalmaz
a sejtjeiben. A ploiditasi szintek a diploidtél (2x=14) egészen a 14-szereséig (14x=98)
terjedhetnek (Smarda et al., 2008). A fajok kozotti keresztez6dés (hibridizacio), amelyet
gyakran a kromoszomaszerelvények megkettézddése (allopoliploidia) kovet, kulcsszerepet
jatszik az 1) fajok kialakulasaban. Az allopoliploidia révén két kiilonboz6 sziilofaj teljes
genetikai alloméanya és adaptiv fenotipusos tulajdonsidgai megjelenhetlek egyetlen hibrid
utddban. Ez a folyamat egyfajta "evolucios ugrast" jelent, és lehetévé teszi az Uj faj szamara,
hogy olyan 1) Okologiai fiilkéket foglaljon el, amelyek a sziiléfajok szamara nehezen
kolonizéalhatoak (Catalan et al., 2004). Ez a mechanizmus magyardzatot adhat a Festuca
nemzetség Okologiai szempontbdl kiemelt sikerességére, kozmopolita elterjedésére és a

klimavéltozasokhoz val6 gyors alkalmazkodoképességére.
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crer

jellemezte. Smarda és munkatérsai (2008) kimutattdk, hogy a Festuca nemzetség fejlédési
vonalanak levalasat egy 6si genomméret-ndvekedés és GC-tartalom (guanin-citozin bazisparok
aranya) emelkedés elézte meg. Ezt kovetden azonban mind a finomlevell, mind a széleslevel
kladban egy parhuzamos, fokozatos genomméret-csokkenés figyelhetd meg. A legjelentésebb
genomméret-csokkenés a legfiatalabb és leggyorsabban diverzifikalédd csoportokban, mint
példaul a F. ovina alakkorben, ment végbe (Smarda et al., 2008). Ez a jelenség egy erételjes
evolucios kompromisszumra utal. Mig egy nagyobb genom kezdetben tobb nyersanyagot
szolgéaltathat az evolucio szamara, a kisebb, szerkezetileg egyszeriibb genom, elényds lehet a
gyors fajképzddéshez és adaptaciohoz, kiilondsen a kihivast jelentd vagy extrém kornyezetek
kolonizalasahoz, ahol a gyorsabb életciklusok és az anyagcsere-hatékonysag eldnyos. Ez arra

utal, hogy a genomi "leépiilés" kulcsfontossagu adaptiv stratégia lehet, és a "nagyobb nem

crer

4.2.4.5. A modern rendszertan taxonomiai kévetkezményei és gyakorlati alkalmazadsai

A molekuléris adatok és a hagyomanyos morfologiai, anatdmiai és citogenetikai
informaciok integralasa egy dinamikusan fejl6dd, az evolicios kapcsolatokon alapuld
"természetes" rendszert eredményez (Catalan et al., 2004). Ez a filogenetikai alapu
megkdzelités nem csupan elméleti jelentdségli, hanem komoly gyakorlati haszonnal is jar. A
fajok rokonsagi viszonyainak ismerete elengedhetetlen a genetikai eréforrdsok megdrzésében,
a biodiverzitas-kutatasban €s a ndvénynemesitésben (Qiu et al., 2021).

A filogenetikai rendszer egyfajta prediktiv eszkozként is funkcional. Ha ismerjiik egy
faj helyét az evolucios torzsfan, kovetkeztethetiink potencialis tulajdonsagaira, példaul a mas
fajokkal valo keresztezhetOségére vagy a benne rejld, gazdasagilag hasznos gének (pl.
szarazsag-, sO- vagy betegségtlirés) jelenlétére. Kivalod példa erre a Festuca és a Lolium
nemzetségek kozotti hibridek, a Festulolium-ok 1étrehozasa. A filogenetikai adatok igazoltak a
két nemzetség szoros rokonsagat, ami megmagyarazza a sikeres keresztezések lehetOségét
(Catalan et al., 2004). E hibridek a Lolium fajok kivalo takarméanyértékét és a Festuca fajok
(kiilonosen a F. arundinacea és F. pratensis) kiemelkedd stressztlirését és perzisztencidjat
egyesitik. A filogenetikai ismeretek birtokdban a nemesitdk célzottan kereshetnek olyan vadon

€10 rokon fajokat, amelyek a kivant géneket hordozzdk, ezzel jelentdsen felgyorsitva a
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klimavaltozas hatasaihoz alkalmazkodni képes, ellenallobb flimagkeverékek és

takarmanyndvények kifejlesztését.

4.2.5. Genetikai alapfogalmak és technikak

4.2.5.1. DNS-alapu markerek alkalmazasa

A molekuléris markerek bevezetése €s egyre szélesebb korti hasznélatta nagyban segitik a
ndvényrendszertani €s populacidogenetikai kutatdsokat. A Festuca nemzetség vizsgalataban is
szamos DNS marker tipust hasznalnak a genetikai variabilitas feltarasara és a filogenetikai
kapcsolatok elemzésére. A leggyakrabban alkalmazott markerek kozé tartoznak a RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA), az AFLP (Amplified Fragment Length
Polymorphism) és az SSR (Simple Sequence Repeat, mikroszatellita) markerek (Alsaleh et al.
2020).

e A RAPD technika soran véletlenszerii primerekkel amplifikalnak a genombdl szarmazo
fragmenseket, igy kapva jellegzetes savmintazatot. Elénye, hogy nem igényel elézetes
szekvenciaismeretet, hatranya viszont a gyenge reprodukalhatosag és az, hogy a kapott
polimorf sdvokrdl nem mindig tudjuk, mely génhez vagy szekvencidhoz tartoznak.
Festuca fajoknal RAPD-t alkalmaztak példaul kiilonb6z6é populaciok kozotti genetikai
vizsgalatara (Galli et al., 2001)

e Az AFLP egy kombinalt technika, ahol a genomi DNS-t elébb restrikcios enzimekkel
feldaraboljak, majd adapter ligalassal és szelektiv PCR-amplifikacioval sokszorozzak
fel a fragmentumokat. Az igy nyert fragmentmintazat szdmos polimorf jelzOhelyet
tartalmaz a genomban, melyeket gél- vagy kapillaris elektroforézissel detektalnak. Az
AFLP nagyfokt reprodukalhatésaga és sok polimorfizmust feltardo képessége miatt
hasznos eszkoz a csenkeszek génallomanyéanak dsszehasonlitasaban is. Példaul tropusi
afrikai Festuca fajok és az europai fajkomplexek 6sszehasonlitasdban alkalmaztidk az
AFLP-t, amely egyértelmiien elkiilonitette a foldrajzilag tavoli populécidkat és fajokat
(Torrecilla et al., 2003). Tovabba, a nadképti csenkesznél (F. arundinacea) is készitettek

AFLP és SSR alapu genetikai térképet, amely 108 genetikai markert tartalmaz (HTTP
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1), segitve a fontos agronémiai tulajdonsagok térképezését (Saha et al., 2004, Saha et
al., 2005).

e Az SSR  (mikroszatellita)  markerek a  genomban  ismétloddo  rovid
szekvenciamotivumokon (pl. (GA)n vagy (CT)n motivumok) alapulnak, amelyek
allélhossz-polimorfizmus formajaban varialédnak az egyedek kozott. Mivel a
mikroszatellitdk erésen polimorfak és kodominans 6roklddéstiek, kivaldan alkalmasak
populaciogenetikai vizsgalatokra, fajok azonositasara és tenyészanyagok nyomon
kovetésére. A csenkeszek esetében fejlesztettek fajspecifikus mikroszatellita primereket
(pl. F. rubra, F. arundinacea), melyeket aztdn hasznositottak a genetikai diverzitas
felmérésében és a sziildi vonalak azonositasaban a nemesités soran (Saha et al., 2004,
Saha et al., 2005).

A fenti anonim markerek (RAPD, AFLP, SSR) mellett a Festuca nemzetség
filogenetikai vizsgalataiban kiemelt szerep jutott a szekvencia-alapi markereknek, azaz
meghatdrozott génszakaszok nukleotidsorrendjének elemzésének. Koziiliik is a leggyakrabban

hasznaltak:

e anuklearis riboszomalis DNS ITS régidja (Internal Transcribed Spacer), és
e a kloroplasztisz DNS nem-kodold régiodi, kiilondsen a trnL intron — trnl—F spacer
szakasz.

Ezeket a DNS régiokat azért véalasztottak, mert evolicios sebességiik lehetdvé teszi a
fajok és fajcsoportok kozotti eltérések vizsgalatira. A kloroplasztisz DNS kodold génjei
viszonylag konzervativak (lasst valtozasuak), de a nem-kddold szakaszok (intronok, spacer-
ek) muticios ratdja magasabb, igy tobb informacidt nyljt az egymashoz kozeli fajok
elkiilonitéséhez. Korabbi kutatdsok mar bebizonyitottak, hogy a kloroplasztisz nem-kodold
régioi hasznosak a kozeli rokon fajok elkiilonitésében (Taberlet et al., 1991; Shaw et al., 2005,
2007). Taberlet és mtsai. (1991) példaul univerzalis PCR primereket terveztek harom
kloroplasztisz nem-kddolo régidhoz — koztiik a trnT-trnF régidhoz, amely magéaban foglalja a
trnL intront és a trnL—trnF kozotti szakaszt (Sanger-szekvenalas). Kimutattdk, hogy ezek a
primerek a novények széles korében (mohaktdl a zarvatermokig) miikodoképesek, igy altalanos
eszkozt adnak a populdciobiologiai és evolucios vizsgéalatokhoz. A korabbi, Festuca
nemzetséggel foglalkozd vizsgalatokban az emlitett primerek segitségével mar sikeresen
amplifikaltak és szekvenaltdk szdmos faj kloroplasztisz trnl—F szakaszat, amit késdbb
filogenetikai elemzésekben hasznaltak (Catalan et al., 2004; Inda et al., 2008). Az ITS régio6

szekvenaldsa szintén rutinszerlivé valt; Osszehasonlité eldnye, hogy haploid magvas
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novényekben tobbpéldanyos (tandem ismétlodésii) €s altalaban az anyai és apai vonalaktol is
oroklodik (nukleédris genom része), igy kombindlhaté a cpDNS adatokkal a taxondmiai és
filogenetikai viszonyok pontosabb feltarada érdekében. A filogenetikai marker-szekvencidk
hasznalata ezaltal segitett feltarni a csenkeszek kozotti genetikai tavolsagokat és rokonsagi
viszonyokat. Az ITS és trnl—F régidok egyiittes elemzése segit a f6 kladok pontosabb
meghatarozasaban, ugyanakkor néhany esetben dsszeférhetetlenséget mutatott a két markerfan
kapott eredmény (Alvarez ¢s Wendel, 2003; Shaw et al., 2005; Catalan et al., 2004). Ez arra
utalhat, hogy az evoluci6o soran eldfordult hibridizacio vagy génkészlet-keveredés
(introgesszid), esetleg az ITS régidban génduplikacio (paralodgia). A modern filogenetikai
elemzések (parsimony és Bayes-féle elemzések) mindenesetre nagyrészt 6sszhangban vannak
abban, hogy a Festuca nemzetség ¢és a nagyobb alnemzetségiik (Loliinae) tobbi tagja
monofiletikus csoportot alkotnak, és filogenetikai fajuk szerkezetileg néhany jol elkiilonitetd

agra bonthato Catalan et al., 2004; Inda et al., 2008).

e 7.

crer

Sequencing (GBS) és a Restriction-Site Associated DNA (RAD-seq) szekvenalas, segitségével
a genom tobb ezer pontjardl szarmazd informacié egyidejii gyljtését, lehet elvégezni. (Davey
et al., 2011). Ezek a modszerek kiilondsen alkalmasak olyan komplex, nagy genomu és
referencia genommal nem rendelkez6 nem-modell szervezetek vizsgélatira, mint a Festuca
nemzetseég tagjai (Poland & Rife, 2012).
A GBS ¢és a RAD-seq kozos alapelve a genom komplexitdsanak csokkentése restrikcios
enzimek segitségével. Az enzimek a genomot specifikus felismeréhelyeken vagjak, majd a
keletkezett fragmensek egy részét szekvendljak, igy a teljes genom helyett csak egy
reprodukalhato, reprezentativ mintat elemeznek (Elshire et al., 2011). Ez a megkozelités
lehetdveé teszi, hogy a szekvenalasi kapacitdst ne a teljes genom feltérképezésére, hanem
nagyszamu egyed genotipizalasara forditsak, ami kulcsfontossag a populaciogenomikai és
filogenetikai vizsgalatokhoz (Andrews et al., 2016).

A Genotyping-by-Sequencing (GBS) egy kiilondsen egyszertisitett és koltséghatékony
RRL protokoll, amelyet Elshire és munkatarsai (2011) fejlesztettek ki. A modszer 1ényege egy
vagy két restrikcios enzim alkalmazasa, majd a DNS-fragmensekhez vonalkdddal ellatott
adapterek ligdlasa. A mintdkat ezutan egyetlen csOben egyesitik (multiplexalas) és egyiitt

szekvenaljadk, ami drasztikusan csokkenti az egy mintdra jutd koltséget. A GBS egyik
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legnagyobb elénye, hogy nem igényel referencia genomot; a szekvenalt szekvencia-cimkék
(tags) onmagukban is kezelhetdk domindns markerekként, vagy de novo 0OsszeilleszthetOk
lokuszokka (Poland & Rife, 2012). Egyszerlisége és alacsony koltsége miatt a GBS idealis
eszk6z a novénynemesitésben, példaul a genomi szelekcioban (GS), a genetikai diverzités
felmérésében €s a genom-szintli asszocicios vizsgalatokban (GWAS).

A Restriction-Site Associated DNA (RAD-seq) ¢s annak valtozatai (pl. a két enzimet
hasznal6 ddRAD) nagyobb rugalmassagot kinalnak. A vizsgalatok sordn a restrikcios enzimek
megvalasztasaval és a fragmensméret-szelekcioval finomhangolhatjdk a vizsgalt 16kuszok
szamat ¢és a szekvenalasi mélységet. Egy gyakran vago enzim tobb, de sekélyebben szekvenalt
lokuszt eredményez, mig egy ritkdbban vago enzim kevesebb, de mélyebben fedett 16kuszt
szolgéltat (Andrews et al., 2016). Ez a rugalmassag teszi a RAD-seq-et kiilondsen alkalmassa
a filogenetikai vizsgalatokra, ahol a cél a fajok k6zotti kapcsolatok megbizhato feltarasa (Davey
et al., 2011). A RAD-seq robusztusabbnak bizonyul a nagyobb evolicids tavolsagok
athidalasaban, és sikeresen alkalmaztak mar herbariumi, részben degradalédott DNS-mintakon
is, ami a taxonomiai kutatdsokban felbecsiilhetetlen értékii (Davey et al., 2011).

A két modszer koziil a Festuca nemzetség esetében a GBS alklamas a nagy populaciok
sziirOvizsgalatara, azonban a modszer érzékeny a restrikcios helyeken bekdvetkez6 mutaciokra.
Ha két tavolabbi rokon fajban egy restrikcids hely megvaltozik, az adott 16kusz ,.kiesik™ (allele
dropout), ami nagy mennyiségli hianyz6 adathoz vezethet, és torzithatja a filogenetikai
eredményeket (Davey et al., 2011). A RAD-seq, bar technikailag Osszetettebb, nagyobb
kontrollt biztosit a 16kuszok kivalasztasa felett, és gyakran eldnydsebb a fajok kozotti, mélyebb
filogenetikai kapcsolatok feltarasara, ahol a 16kusz-kiesés komoly problémat jelent (Andrews

etal., 2016).

4.2.5.3. Citogenetikai és genomi vizsgalatok

A citogenetikai elemzések — azaz a kromoszomak vizsgalata — szintén fontos szerepet
jatszanak a Festuca fajok genetikai kutatdsaban. A csenkeszek valtozatos ploidszintjei
(kromoszdmakészlet-sokszorozodas) jol ismertek. A nemzetségben a diploidtol (2n=2x=14
kromoszéma) az  oktaploidon 4t (2n=8x=56) a tetradecaploid (2n=14x=98)
kromoszomaszamiokig fordulhatnak el6 fajok (Smarda et al., 2008, Martinez et al., 2021). A
Festuca fajok alap kromoszomaszdma x=7-nek tekinthetd, ami a pazsitfiifeleknél gyakori.

Példaul a réti csenkesz (F. pratensis) diploid (2n=14) (Humphreys et al., 1995; Kopecky et al.,
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2008), a nadképi csenkesz (F. arundinacea) pedig hexaploid, 2n=6x=42 kromoszomaval
(Humphreys et al., 1995; Hand, Cogan, Stewart, és Forster, 2010). Utobbi faj esetében
kimutattak, hogy val6jaban harom kiilonb6z6 algenomot hordoz (allohexaploid), amelyek
régebbi hibridizacidé eredményeként keriiltek egyiittesen egy fajba (Humphreys et al., 1995;
Kopecky et al., 2008; Hand et al., 2010). Humphreys et al., 1995-6s kutatasa alapjan a hexaploid
nadképli csenkesz genomdsszetétele gy alakulhatott ki, hogy egy tetraploid csenkesz
(valoszintileg a F. arundinacea egy vad altipusa, var. glaucescens) két genommal, mig a diploid
FE pratensis egy genommal jarult hozza a hibridhez. Az igy keletkezett hibrid kromoszémai
szaporodaskor "diploid médon" viselkednek, ami segiti a meiotikus stabilitast az allohexaploid
fajban. Az ehhez hasonld eredmények ravilagitanak a poliploid fajok eredetére és arra, miként
kombindlodhat két vagy tobb rokon faj teljes genomja egy 0j vonal 1étrehozasahoz.

A citogenetikai modszerek koz¢ tartozik a kromoszomak szamldldsa és morfologiajuk
vizsgalata, a kariotipus-elemzés, de ide tartozik a fluoreszcens in situ hibridizacio (FISH) és a
genomi in situ hibridizacio (GISH) is. Utobbiak kiilonosen hasznosak hibrid eredeti
novényeknél, mivel specifikus festéssel lathatova teszik, hogy egy hibrid faj kromoszémai mely
szlloktdl szdrmaznak. Festuca x Lolium hibrideknél (Festulolium) alkalmaztak olyan DNS
probakat, amelyek a Lolium és Festuca ismétlddo szekvencidit eltérd szinnel jelolik, ezaltal a
hibrid sejtekben meg lehetett kiillonboztetni a két sziilé nemzetség kromoszdémakészletét
(PaSakinskiené¢ et al., 1998). Ezzel a mddszerrel igazoltak példaul, hogy a Festulolium hibridek
utddnemzedékeiben a genomszervezOdés stabil vagy épp instabil-e, és hogyan oszlanak meg a
rekombindciok a kétféle genom kozott (Kopecky et al., 2008).

A Festuca fajok esetében a genommeéret és az azt alkotd repetitiv szekvencidk vizsgalata
is fontos informaciokat szolgaltat. A flow citometrids mddszerrel gyorsan meghatarozhatd a
fajok genommeérete (C-értéke) €s ebbdl a ploidiaszintjiik. Szdmos csenkesz esetében elvégezték
mar ezeket a méréseket, és 1) fajokndl is gyakran elsé lépések kozott van a ploiditds
megallapitdsa. Hazai viszonylatban példaul a Festuca vaginata (pusztai csenkesz) komplex
esetében a morfoldgiailag hasonld populaciok eltérd ploidiaszintje (tetraploid vs. hexaploid)
segitett elkiiloniteni egymastol a hazai Festuca nem Duna-menti fajait (Penksza 2003; Smarda
et al. 2005, 2008). A kariotipus (kromoszoméak mérete és alakja) a csenkeszeknél altalaban
kevésbé fajspecifikus, mivel a kromoszoméak aprok és nehezen kiilonboztethetok meg.
Ugyanakkor bizonyos izolalt csoportoknal példaul a makaroniai (Kandari-szigeteki) endemikus

Festuca fajoknal jellegzetes lehet, amelyek esetében az elvégzett karioldgiai vizsgalatok egyedi
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diploid szdmokat és eltéré kromoszoma morfologiat mutattak ki, ami alatamasztja ezeknek a
populacidknak az 6nallo evoluciods torténetét (Menezes de Sequeira et al., 2009).

A citogenetikai €s genomi vizsgalatok tehat a molekularis marker analizisekkel
parhuzamosan jarulnak hozza a Festuca nemzetség genetikai megismeréséhez. Mig a DNS
szekvencia adatok a fajok kozotti rokonsagi viszonyokat tisztazzak, addig a citogenetika a fajok
genetikai felépitésérdl (kromoszomaszam, szerkezet, hibrid eredet) ad informaciot. A két

crer

poliploidizacid szerepét vagy a hibridizaci6 gyakorisagat.

4.2.5.4. A poliploidia és a hibridizacio szerepe

A poliploidia — azaz a kromoszomaszerelvények megsokszorozoéddsa — a ndvények
nemzetség szamos faja poliploid, gyakran tobb ploidiaszint is el6fordul egy fajcsoporton beliil.
Példaul a F. ovina fajkomplexben ismertek diploid és tetraploid populacidk, melyeket egyes
taxonomiai kutatasok kiilon fajokként, vagy alfajokként kezelnek (Wilkinson, 1991; Qiu et al.,
2021; Kriuchkova et al., 2023). A poliploid egyedek gyakran morfoldgiailag is eltérhetnek
(altalaban robusztusabbak, nagyobb sejtméret és vastagabb levelek jellemzik Oket), de ezek a
kiilonbségek nem mindig nyilvanvaldak. A poliploidia evoltcids jelentdsége abban rejlik, hogy
Uj genetikai varidciot és reproduktiv izolaciot biztosithat. A poliploid egyedek gyakran nem,
vagy korlatozottan képesek keresztezOdni az alacsonyabb ploidiaszintli rokonokkal, igy sajat
fejlodési iranyt vehetnek.

A poliploidia soran meg kell emliteni a Teljes-genom duplikac6 (WGD) eseményét. Az
eseményt kovetden a sejtmag egyfajta ,,genomi sokk™ allapotaba keriil (Hegarty & Hiscock,
2008). Az tjonnan létrejott poliploid genomban azonnali és kiterjedt dtrendezddések indulnak
be, beleértve a génvesztést, a kromoszomalis atrendezOdéseket, valamint a génkifejezédés
mintdzatdnak megvaltozasat szabalyozo epigenetikai mddosulasokat (pl. DNS-metilacid) (te
Beest et al.,, 2012). A teljes-genom duplikacionak két fO6 tipusa kiilonitheté el: az
autoploiploidia, ahol egy fajon belill torténik a genomszerelvény megkettézddése; €s az
allopoliploidia, ahol két kiilonb6z0 faj keresztez6dését (hibridizaciot) koveti a
genomduplikacio (Soltis et al., 2015). Az allopoliploidia kiilondsen kulcsfontossagt eleme az
evolucids Ujitasoknak, mivel két eltérd, mar 6nmagéaban is adaptalodott genomot egyesit, ami

ugrasszeriien megndveli a genetikai variabilitast és a heterozigozitast (Soltis et al., 2015). Ez a
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hirtelen megnovekedett genetikai variabailitds biztositja a gyors adaptiv evolucid alapjat (Van
de Peer et al, 2021). A folyamat soran két kiilonbozd faj kromoszomaszerelvényének
megkettézddésével jon létre egy olyan 0j poliploid faj, amely mindkét sziilé génkészletét
tartalmazza. Ennek a legismertebb példdja talan a Festuca—Lolium hibridizacid, amelyrdl
kimutattdk, hogy egy multbéli hibridizacié révén a F pratensis és egy masik Festuca faj
genomjat egyesiti magaban (Humphreys et al., 1995). Az igy létrejott allohexaploid faj uj
tulajdonsagkombinaciokkal rendelkezik (példaul a Lolium jellegii gyors kezdeti novekedést
otvozi a Festuca jellegli stressztiiréssel). Erdekes modon a hexaploid csenkesz kromoszomai
meidzis sordn paronként, diploidként viselkednek (diszomikus szétvalas), ez a mechanizmus
hozzajarult az 0j faj genetikai stabilitdsdhoz (Humphreys et al., 1995). Ez a mechanizmus
egyuttal lehetdvé tette, hogy a faj hosszi tdvon fennmaradjon és evolucidsan sikeressé valjon —
ma a nadképili csenkesz vilagszerte elterjedt takarmanyndvény.

A poliploidizaci6 és hibridizacio egyiittese tehat kulcsfontossagli a Festuca nemzetség
egyes fajok génvonalai nem egyszeriien elvalnak, hanem ujra dssze is keveredhetnek. Erre utal
példaul, hogy a nukleéris ITS torzsfan és a kloroplasztisz torzsfan bizonyos taxonok helyzete
eltér — ez gyakran hibrid eredetre utal (Catalan et al., 2004; Inda et al., 2008). Inda és mtsai.
(2008) eredményei szerint a pleisztocén soran kialakult magas poliploid csenkesz vonalak
kiilonosen sikeresek voltak az Ujonnan jégmentessé valo teriiletek benépesitésében. A
jégkorszak utani idékben (12000 éve) megjelend poliploid komplexek gyorsan kolonizaltak
mind Eszak, mind a déli félteke 1j gyeptarsuldsait, ami arra utal, hogy a poliploid statusz
versenyelonyt nyujthatott a szélsdséges koriilményekhez valo alkalmazkodéasban.

Az evoltcids kapcesolatok feltardsaban a genetikai markerek mellett a genomdosszetétel
vizsgalata is segit. Ujabban repetitiv DNS-szakaszok elemzésével probaljak rekonstrualni a
poliploid Festuca fajok Oseinek kilétét (Humphreys et al., 1995). Hasonlé megkozelitéssel
vizsgaljak a Festuca nemzetségen beliili fajkomplexeket is, példdul a juhcsenkesz (F. ovina)
csoport esetében is probaljadk azonositani, hogy a poliploid kladok, melyik diploid 6sok
keresztez6désébol szarmazhatnak (Smarda et al., 2008).

A poliploidia egyik legszembetlinébb és leggyakrabban vizsgalt kovetkezménye a fokozott
stressztolerancia. Szamos kutatds igazolta, hogy a poliploid ndvények gyakran jobban
ellendllnak a kiilonb6z6 abiotikus stresszhatasoknak, mint példaul a szarazsagnak, a
sokoncentracidonak vagy a szélsdséges homérsékleteknek (Rozema et al., 1978, Jalali et al.,

2010, Wang et al., 2022). Ennek hatterében tobb, egymast erdsitd mechanizmus all:
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e Anatémiai és fiziolégiai valtozasok: A poliploidiaval gyakran egyiitt jaro sejtméret-
novekedés, az un. ,gigdsz-hatas”, robusztusabb szervek kialakuldsdhoz vezet. A
vastagabb levelek, a mélyebbre hatoldo gyokérzet, valamint a nagyobb, de kevesebb,
ritkdbb elhelyezkedésii gazcserenyilasok (sztdomak) mind hozzajarulhatnak a
hatékonyabb vizgazdalkodashoz és a jobb szarazsagtiiréshez (Tossi et al., 2022.).

o Biokémiai védekezés: A poliploidok sejtjeiben gyakran magasabb koncentracidoban
halmozddnak fel ozmotikusan aktiv anyagok (pl. prolin, cukrok), amelyek segitenek
fenntartani a sejtek turgornyomasat vizhianyos allapotban. Emellett az oxidativ stresszt
kivédd antioxidans enzimek (pl. SOD, CAT) aktivitasa is fokozott lehet, ami védelmet
nyujt a stressz okozta sejtkarosodassal szemben (Tossi et al., 2022).

e Genetikai redundancia és funkcionalis ujdonsag: A megkett6z8dott génkészlet
azonnali eldnyt jelent, mivel a génkdpidk pufferelik a karos mutaciok hatasat. Hosszabb
tavon pedig lehetdséget teremt a duplikalt gének funkcionalis divergenciajara, melynek
soran az egyik kopia ellathatja az eredeti funkciot, mig a masik uj, adaptiv szerepet
vehet fel (neofunkcionalizicid), vagy a két kdpia megoszthatja az eredeti funkciot
(szubfunkcionalizéacio) (Tossi et al., 2022). Ez a folyamat 0j, stresszvalaszban szerepet

jatszd génfunkciok kialakuldsdhoz vezethet.

A poliploidia altal generalt 0j tulajdonsagok lehetévé teszik a frissen kialakult ploiploid
genetikai vonall fajok szamara, hogy uj okologiai fiilkéket (niche-eket) héditsanak meg, ¢és
ezzel elkeriiljék a sziiloi fajokkal vald kozvetlen versenyt. Szadmos elméleti és empirikus
tanulmany kimutatta, hogy a poliploid fajok ©koldgiai niche-e gyorsabban ¢és gyakrabban
valtozik, mint a diploid rokonaiké (Baniaga et al., 2020, Kiedrzynski et al., 2021, Zielinska et
al., 2024). Az allopoliploidok, amelyek a hibridizacio és a WGD eldnyeit is egyesitik,
kiilonosen sikeresek lehetnek 1j, zavart vagy szésOséges €él6helyek kolonizalasaban, és gyakran
transzgressziv fenotipusokat mutatnak, amelyek sok szempontbol feliillmuljak a sziil6i fajokat,
novelve kompetitiv képességiiket €s akar invaziv potencidljukat is (te Beest et al., 2012). Az
emlitett kiemelkedd adaptiv képesség a poliploid forméknal a Festuca nemzetség esetében is
sokszor megfigyelhetd. Példaul a Festuca amethystina tetraploid citotipusa szélesebb dkoldgiai
niche-et foglal el, mint a diploid forma (Kiedrzynski et al., 2021; Zielinska et al., 2024).
Hasonl6 mintazat figyelhetd meg a Festuca rubra komplexben is, ahol a poliploid citotipusok

gyakoribbak szélsdségesebb foldrajzi régiokban (Dirihan et al., 2016). Ez alapjan a poliploidia

------
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folyamatok novelik a genetikai valtozatossagot, uj kombinaciokat hoznak létre, és lehetdvé
teszik, hogy a csenkeszek 0 0kologiai fiilkéket hoditsanak meg. A fajok keresztezését és a
poliploidizacidot a gyakorlatban a nemesités is tudatosan kihasznalja (Humphreys ¢és
Zwierzykowski, 2020). Ezaltal lehetdséget biztosit az 1j, jobb tulajdonsagt fajtak eldallitasara.
Ezentul ezen folyamatok vizsgalataval jobban megértjiik az éghajaltvaltozas fajképzddésre

gyakorolt hatasait (Soltis és Soltis, 2009; Van de Peer et al., 2021).

4.2.6. Genom szekvenalds és molekularis marker alapu kutatdsok

4.2.6.1. Referencia genomok és szekvendlasi projektek

A genom vizsgalatok fejlédésének kdszonhetden a Festuca nemzetség rendszertanat €s
fejlodésének torténetét is egyre jobban megértjiikk. Annak az oka, hogy genetikai értelemben
tobb nyitott kérdés is van ennél a csoportndl, egyrészt a viszonylag nagy genomméret
(kiilonodsen a poliploid fajoknal), masrészt a bonyolult, ismétlddd szekvencidkban gazdag
genomszerkezet. Mindeddig teljes, Osszeallitott referencia genom kevés Festuca fajnal all
rendelkezésre. Azonban részleges genomikai adatokat és teljes kloroplasztisz genomokat mar
publikaltak néhany gazdasagilag kiemelt jelentdségli fajra (Cahoon et al., 2010; Garnat; et al.,
2023; Hand et al., 2013; Islam et al., 2023).

A kloroplasztisz genomok terén példaul a F. arundinacea teljes kloroplasztisz genomjat,
illetve a faj kiilonb6zo valtozatainak (tarackos vs. bokros tipusu) kloroplasztisz szekvenciait is
Osszehasonlitottak (Islam et al., 2023). Ezek az adatok segitenek az egyes genotipusok kozotti
filogenetikai kiilonbségek azonositasaban és fajon beliili evolucids folyamatok (pl. varietasok
differencialodasa) megértésében. A nukledris genom szintjén is torténtek eldrelépések, mint
példaul a hatszoros kromoszomaszerelvényl F. brevipila esetében modern szekvenalasi
modszerekkel allitottak Ossze egy referencia transzkriptomat (Qiu et al., 2021). Ez a referencia
transzkriptomas adathalmaz (PacBio ¢s Illumina szekvenalas kombinéciojaval) lehetdvé tette
tobb ezer gén azonositdsat €és annak vizsgalatat, hogy milyen génkészlettel rendelkezik egy
poliploid csenkesz faj (Islam et al., 2023). Hasonloképpen, mivel e fajnak még nincs teljes
genomja, egy pszeudo-haploid genom-0sszeallitast is készitettek beldle, hogy megkonnyitsék
a tovabbi genomikai vizsgalatokat (Bushman et al., 2024).

A genomikai kutatasok nemcsak a szekvencidk meghatdrozasara iranyulnak, hanem a

gének helyének (térképezésének) feltarasara is. A F. arundinacea-nal mar pontosan (Saha et al.,
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2004, Saha et al., 2005) elkészitettek egy viszonylag részletes genetikai térképet SSR és AFLP
markerek segitségével (HTTP 1). Ez a térkép megalapozta bizonyos fontos tulajdonsagok (pl.
szarmagassag, télallosag, emészthetoség) QTL-analizisét. Napjainkban a genetikai térképalapti
megkdzelitést kiegészitik a genomszintli asszociacids vizsgalatokkal (GWAS) és a vizsgalt
kulcsgének szerepét tanulmanyozd megkozelitésekkel. Az emlitett modszerekkel konkrét
géneket probalnak azonositani, amik adott fenotipusos tulajdonsadgokat befolyasolnak (Korte &

Farlow, 2013; Varshney et al., 2014).

Példaként emlithetd, hogy a Festuca—Lolium esetében 6sszehasonlitod transzkriptomikai
elemzéseket végeztek, és szamos géncsalad azonositasra kertilt, amelyek valoszintileg szerepet
jatszanak a két nemzetség kozotti morfologiai kiillonbségekben (Czaban et al., 2015). Egy
Osszehasonlitd tanulmany tobb szdz olyan gént talalt, amely divergensen expresszalodik a
Lolium és a Festuca fajokban, tikkrozve az eltérd életmddjukhoz (pl. éves / éveld, gyep /
szant6foldon termesztett takarmanyfii) valo alkalmazkodast (Czaban et al., 2015). Ez is ramutat
arra, hogy a genomika eszkoztara nemcsak filogenetikai, hanem 6koldgiai-élettani kérdések
vizsgalatara is alkalmas.

Mindezen emlitett példak ellenére a Festuca nemzetség fajainak genomfeltarasa még
korai szakaszban jar a nagy kultirnovényekhez képest. Nehézséget jelent, hogy sok fontos
Festuca faj (pl. F. arundinacea, F. pratensis) nagy €s 0sszetett genomu poliploid (Humphreys
et al., 1995; Hand, Cogan, Stewart, & Forster, 2010). A korabbi kutatasok gyakran a rokon
nemzetség, a Lolium teljesen szekvenalt genomjat (pl. Lolium perenne genomjat) hasznaljak
referenciaként a Festuca adatok értelmezéséhez, mivel a két nemzetség génkészlete és gének

sorrendje nagyrészt szinkronban van (Cahoon et al., 2010; Hand et al., 2013).”.

4.2.6.2 Funkciondlis génkutatas és molekularis biologiai vizsgalatok

A genetika fejlédésével parhuzamosan a Festuca fajokban is megindult a funkcionalis
gének azonositasa és szerepiik vizsgalata. Ez a teriilet azt kutatja, hogy a csenkesz genom mely
génjei feleldsek az egyes fontos agrondmiai vagy Okolodgiai tulajdonsagokért (mint példaul
szarazsagtiirés, sotiirés, novekedési iitem, tapanyag-osszetétel. (Humphreys & Thomas, 1993,
Kopecky ¢és Studer, 2014,).

Az egyik megkozelités a transzkriptomikai elemzés, amely sordn kiilonb6z6
koriilmények kozott (pl. abiotikus stresszhatés alatti koriilményeket 6sszehasonlitva optimalis,

stresszmentes koriilményekkel) vizsgaljak a génexpresszido mintazatat (Diédhiou et al., 2009,
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Amombo et al., 2017, Li et al., 2017). A F. pallens esetében példaul megvizsgaltak, hogyan
valtozik a gének aktivitasa szdrazsag és soOstressz egyiittes fennallasakor (Chakrabarti et al.,
2022). E vizsgalat sordn az ¢élettani valaszokat (pl. ozmotikus dallapot, fotoszintetikus
paraméterek) Osszevetették a génszintli valaszokkal, igy azonositva kulcsfontossagu
stresszvalasz géneket. A vizsgélat szamos olyan gént talalt, amelyek kifejez6dése drasztikusan
megvaltozik stressz  hatdsara (pl. LEA fehérjék, antioxidans enzimek génjei,
membrantranszporterek). Hasonldo megkdzelitéssel, a deres csenkesz (F. glauca) kiilonbozo
szoveteiben (levél, gyokér, szar) is elemezték a génkifejezodés valtozasat aszaly hatdsara, €s
szovet-specifikus stresszvalasz géneket azonositottak (Lechowicz et al., 2019, Xu et al., 2024).
Ezek az adatok hozzajarulnak annak megértéséhez, hogy a csenkeszek milyen molekularis
mechanizmusok révén viselik el a kedvezdtlen kornyezeti hatdsokat (Yang et al., 2020,
Chakrabarti et al., 2022;).”.

Egy masik fontos kutatasi irany a jelolt gének vizsgalata. Ilyenkor egy eldzetes
informéacio (pl. mas fajokban ismert gén) alapjan vizsgalnak meg bizonyos Festuca géneket, és
kisérletesen igazoljak funkcidjukat. Példdul a csenkeszek tartaléktapanyag-osszetételét (rost,
cukor arany) befolyasold enzimek génjei — mint a klénolt COMT, CCR vagy CAD gének F.
arundinacea-ban (Katoch és Tripathi, 2020), vagy a Festuca pratensis ,,staygreen” jelolt génje
(Armstead, 2006) — értékes informacidt adhatnak a takarmanyozasi vizsgalatokhoz. A lignin-
bioszintézis kulcsenzimeit kdodold gének (pl. fenilalanin-ammonia-lidz, kavé-sav-
metiltranszferaz) koziil tobbet vontak ki és szaporitottak fel Festuca fajokbdl, és megvizsgaltak
expresszidjukat kiilonbozd fajtdkban (Barnes et al., 2003). Azt talaltak, hogy az alacsonyabb
lignintartalma (jobban emészthetd) csenkeszfajokban és fajtdkban ezeknek a géneknek az
expresszioja eltérd mintdzatot mutat a virdgzas utan, ami felveti e gének nemesitési célu
modositasanak lehetdségét (Barnes et al., 2003).

A biotechnologiai beavatkozasok is megjelentek a Festuca kutatdsban. Ilyenek a
bizonyos tulajdonsagok javitasara létrehozott transzgénikus csenkeszek (Sato, 2022; Takamizo
& Sato, 2020; Tossi et al., 2022). Erdemes lehet itt megemliteni a fruktdn-anyagcsere genetikai
szabalyozasanak vizsgalatat, mivel a fruktdnok fontos szerepet jatszanak mind a takarmany
energiatartalmanak ndvelésében, mind a stressztolerancia (pl. aszaly- és fagytlirés) fokozasaban
(Livingston et al., 2009). Korabbi vizsgélatok mar kimutattak, hogy a Festuca arundinacea
leveleiben jelentds fruktan-felhalmozodas megy végbe (Housley és Volenec, 1988), és a fruktan
mennyisége szoros kapcsolatban all a ndvény stresszvalaszaival (Vijn & Smeekens, 1999;

Livingston et al., 2009). Mas genetikai megkdzelitések, példaul Festulolium kromoszdéma-
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szubstiticids vonalak alkalmazdsa, lehetévé tették, hogy azonositsak a fruktan-bioszintézis
szabalyozasaban részt vevd genomrégiokat. Kimutattdk, hogy egyes Festuca kromoszoémak
beillesztése a Lolium genomba szignifikdnsan modositja a fruktdn mennyiségét ¢&s
polimerizacios tulajdonsagait (Gallagher et al., 2015).

Egy masik tipusu biotechnoldgiai beavatkozas, a CRISPR/Cas9 genomszerkesztés
alkalmazasa a pazsitfiiféléknél (Jiang et al., 2013; Zhang et al., 2014), bar Festuca fajon még
kevés példa van rd a bonyolult genom miatt (Christensen et al., 2002; Bilal et al., 2024).

A funkcionalis gének kapcsan meg kell emliteni az endofita gombakkal valé kapcsolatot
is. A F. arundinacea szimbiotikus kapcsolatban ¢l az endofita Epichloé coenophiala gombaval,
amely a gomba altal kodolt alkaloidokat (pl. ergovalin) termel (Dirihan et al., 2016). Ezek bar
novelik a novény ellendlld képességét a rovarokkal szemben, a legeld allatokban mérgezési
tiineteket okozhatnak. A nemesités ma mar olyan endofita torzsek bevitelére torekszik (0.n.
"baratsagos endofitak"), amelyek nem termelnek karos alkaloidokat (Schardl et al., 2013). A
novények és gombak kolcsonhatasanak genetikai szabalyozdsa komplex folyamat. Festuca
oldalarél igyekeznek azonositani azokat a géneket, amelyek lehetdvé teszik a gomba
kolonizacigjat a novényben, illetve a védekezd reakcidkat. A genetikai kutatasoknak
fejlodésének hala, mind a csenkesz, mind a vele €16 gomba teljes genomjat egyre részletesebben
ismerjiik (Schardl et al., 2013). A CRISPR/Cas9 technologiaval alkalmazasaval pedig a jovoben
lehetdvé valhat a specifikus gének célzott kilitését vagy modositasat célzd genetikai
modositasok, példaul a nem kivant toxikus alkaloidokat termeld ndvény-endofita szimbiozis

(Festuca—Epichloé szimbiozis) befolyasolasara (Young et al., 2013;).

4.2.7. Festuca és maspazsitfii fajok rokonsagi viszonyai

4.2.7.1. Evolucios kapcsolatok és filogenetikai viszonyok

A Festuca nemzetség tagabb evollcios kontextusban a Poaceae (pazsitfiifélék) csalad
Loliinae alnemzetségébe tartozik. Ide soroljuk a Festuca mellett a szoros rokon nemzetségeket
is, mint a Lolium és tobb, kevesebb fajjal rendelkezd nemzetséget is. Filogenetikai elemzések
megerdsitették, hogy a Festuca és legkozelebbi rokonai (pl. Lolium, Vulpia stb.) a Loliinae
alnemzetségbe sorolhatok, amely a Poaceae csalddon és a Poeae nemzetségcsoporton beliil egy
monofiletikus egységet alkot (Catalan et al., 2004, Torrecilla et al., 2004). A Festuca—Lolium
ag testvércsoportjai a Poeae mas alcsaladjai, példaul a Cynosurinae (pl. a Cynosurus cristatus)

¢és a Dactylidinae (Dactylis glomerata), amelyekkel kozos Osiik van. Ebbdl a k6zos 6sbdl valik
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ki a tdgabb értelemben (beleértve a rokon nemzetségeket) vett Festuca nemzetség. Ennek a
helyszine a mar emlitett mediterran és Délnyugat-Azsia szubtropusi régié teriilete lehetett (Inda
et al., 2008, Smarda et al., 2008; Torrecilla et al., 2003; Qiu et al., 2019).

A DNS-szekvencidkon alapuld torzsfak részletes képet adnak a Festuca és rokon
nemzetségek evolucids viszonyair6l. Kideriilt, hogy két csoportot tudunk elkiiloniteni a
Loliinae csoporton bellil a kordbban mar targyalt ,,széleslevelii Festuca csoportot”, illetve a
“finomlevelii Festuca” csoport, amely a Vulpia fajokat és néhany egynyari apré nemzetséget is
magaba foglalja (Catalan et al.2004). Torrecilla et al. (2004) részletes elemzése kimutatta, hogy
a finomlevell csenkeszek onmagukban parafiletikusak, és a Vulpia fajok tobb kiillonbozé dgon
helyezkednek el a csenkeszek kozott, vagyis a Festuca nemzetség csak akkor marad
monofiletikus, ha a Vulpia-t is beleértjiik (Torrecilla et al., 2004). Ugyanez az elemzés szerint
a Festuca sect. Eskia fajai alkotjdk a finomlevelii kldd bazalis, 4tmeneti csoportjat, mig a
finomlevell klad tobbi része négy jol alatamasztott alcsoportra bomlik (Torrecilla et al., 2004).
Ilyen alcsoport példaul az Aulaxyper + diploid Vulpia k6zos ag, illetve a Festuca (ovina tipus)
+ Wangenheimia ko6z0s kladja (Torrecilla et al 2004). Ezzel szemben a széleslevelii klad
viszonylag Osszefogottabb, benne a Lolium fajok egy kiilon agat alkotnak, de szorosan a
Festuca széleslevelli alnemzetségei mellet (Catalan et al., 2004; Inda et al., 2008). Erdekes
modon a nuklearis ITS és a kloroplasztisz markerek adatai némileg eltéré helyzetbe soroljak a
Lolium-okat, mely alapjan a Lolimok. beé¢kelddhet a Festuca agak kozé (Catalan et al., 2004;
Inda et al., 2008).

Az evolucids fak létrehozasahoz rengeteg szekvenciaadat all rendelkezésre. Ilyen a
GenBank adatbazisban elérhetd Festuca és rokon nemzetségbeli szekvencidkat is felhasznaljak.
P¢ldaul Inda et al. (2008) filogeografiai tanulményaban 157 taxon DNS-adatait elemeztek,
koztik szdmos Festuca faj ITS és trnl—F szekvencidjat. Az elemzéshez olyan GenBank
hozzaférési szamu szekvencidkat is bevontak, mint EF592976 és EF592977 (nuklearis ITS
szakaszok), illetve AY528943 és AY528948 (kloroplasztisz trnl—F régiok), amelyek a Festuca
kiilonbozd fajait reprezentaljak. Az igy Osszedllitott kombinalt adathalmaz alapjan végzett
Bayes-féle filogenetikai analizis alatdmasztotta a korabbi kladokat, és id6kalibracioval meg is
becsiilte a fontos elagazasok idejét (Huelsenbeck és Ronquist, 2001; Ronquist és Huelsenbeck,
2003, Drummond és Rambaut, 2007). A csoport biogeografigjat tekintve Inda és munkatarsai
(2008) arra jutottak, hogy a Festuca és rokon nemzetségek Osei Eurazsiabol kiindulva tobb
hullamban kolonizaltak az Ujvilagot. Elészor Azsidbol Eszak-Amerikéba, majd onnan Dél-

Amerikaba terjedtek szét (10-3,8 millio éve), s6t valosziniileg Dél-Amerika és Uj-Zéland
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kozott is tortént transzkontinentalis terjedés. Makaronézia (pl. Kanari-szigetek) Loliinae floraja
a pliocénben, tobbszori eurdpai-afrikai bevandorlassal alakult ki, mig a legfiatalabb, magas
ploidiaszdmu csenkeszvonalak a pleisztocén soran jelentek meg, benépesitve az eljegesedés
utan felszabadul¢ teriileteke (Catalan et al., 2006; Inda et al., 2008; Menezes de Sequeira et al.,
2009).

4.2.7.2. Lolium x Festuca hibridek — Festulolium

A Festuca nemzetség kozeli rokona a Lolium nemzetség fajai kozott lehetséges a
keresztezddés. A természetben is eléfordulhatnak spontan hibridek, de a 20. szdzad mésodik
felétdl a novénynemesités tudatosan is 1étrehozott Festuca x Lolium hibrideket, amelyeket
Festulolium néven tartanak szdmon (Catalan et al., 2004). A Festulolium-ok azért keltették fel
a kutatok figyelmét, mert egyesitik a Festuca és a Lolium fajok eldnyos tulajdonséagait. A
Festuca sziil6tol 6roklik a stressztlirést (pl. szarazsag- és hidegtiirés, hosszl élettartam, éveld
habitus), mig a Lolium sziil6tdl a gyors novekedést és jo takarmanyértéket (nagy hozam,
izletesség) (HTTP2). Ezen hibrid fiivek igy a "mindkét 6st6l a legelonydsebb tulajdonsagokat"
hordozhatjak, és igéretes takarmanyndvények lehetnek intenziv és extenziv rendszerekben
egyarant (HTTP3).

Szamos Festulolium véltozatot hoztak létre kiillonbozd sziiléfajok kombinaciojaval.
Gyakori keresztezési paros a F. pratensis (diploid réti csenkesz) x L. perenne (diploid
angolperje), illetve a F. arundinacea (hexaploid nadképii csenkesz) % Lolium multiflorum
(tetraploid olaszperje). Az igy létrejott hibridek olykor termékenyek, maskor sterilitdsi
problémak lépnek fel a kromoszoémaszam kiilonbségek miatt. A nemesités gyakran alkalmaz
kolhicinnal  indukélt poliploidizaciot a  hibrideken, hogy megkétszerezze a
kromoszomakészletiiket és helyreallitsa a paros kromoszomakat — ezzel sikeriil termékenny¢
tenni a hibrideket. A keletkezett Festulolium fajtdkat mar kereskedelmi forgalomba is hoztak
takarmanykeverékek részeként, kiilondsen Europaban (HTTP4).

A Festulolium hibridek a szant6f6ldon is a sziil6fajok kozotti jelleget mutatnak, vagyis
jobban tlrik a telet €s az aszalyt, mint a tiszta Lolium fajtak, ugyanakkor gyorsabban kezdenek
ndni tavasszal és jobb mindségli takarmanyt adnak, mint a Festuca fajtdk. Mindez nagyon
értékessé teszi Oket a klimavaltozas kihivasai kozepette, hiszen varhatéan novekszik az igény a

sz¢lsoségeket is elviseld, de nagy hozamt takarmanyndvények irant (HTTPS).
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A Festulolium hibridek eldallitasa nem csak gyakorlati, de kutatasi szempontbdl is
érdekes. Altaluk vizsgalhato, hogyan viselkedik két evolucidsan kozeli, de mégis kiilonalld
genom egy kozos sejtmagban, és hogyan torténik az ugynevezett genomdsszeillesztés (genome
alignment). A citogenetikai vizsgalatok kimutattdk, hogy a Festulolium hibridekben a Lolium
¢s Festuca eredetli kromoszomak altalaban elkiilontilten parosodnak (homeoldg kromoszéma-
parosodas) (Kopecky et al., 2008), de eléfordulhatnak rekombinaciok is koztiik (Pasakinskiené
et al., 1998). Ez hossza tdvon 1) génkombinaciokhoz vezethet, és potencialisan 1étrejohetnek
stabil, mindkét sziilonél kiillonb6z0 genommintazata 0j fajok. Valojaban a természetben is
ismeriink olyan eseteket, amikor a két nemzetség rendszertani besorolasa megkérddjelezheto.
Korabban mar emlitettiik, hogy egyes vizsgalatok a széleslevelii csenkeszek egy részét (Festuca
subgen. Schedonorus) kiilon nemzetségnek veszik (ez esetben Lolium arundinaceum néven
hivatkoznak a nadképli csenkeszre), ami szintén a Festuca és Lolium nemzetség kdzotti szoros

kapcsolatot jelzi (Darbyshire, 1993; Inda et al., 2008; Hand et al., 2010).

4.2.8. Alkalmazott genetika

4.2.8.1. Aszaly- és sotiirés nemesitése

A klimavaltozas és az egyre gyakoribb sz¢lsOséges iddjaras miatt a szarazsagtiirés és
sotlirés javitasa a pazsitfii-nemesités kozponti kérdésévé valt. A Festuca nemzetség fajai
eredendden sok tekintetben jol viselik a kedvezdtlen koriilményeket. Tobb fajuk dshonos széraz
sztyeppéken és szikes talajokon, igy genetikai alapjaikban megvan a stressztolerancia. Példaul
a F. arundinacea egy kdzepesen sotiir6 faj, mivel — kb. 10 dS/m talajszalinitasig elviseli a sot,
ami a legtobb pazsitfiiféléhez képest magasabb toleranciat jelent (Gao és Li, 2014; Pawlowicz
et al., 2018). Hasonloképpen a F. rubra fajcsoport is kiemelkedden jol tlirik a sét. Korabbi
vizsgélatokban kimutattak, hogy a F. rubra bizonyos valtozatai hasonl6 sotiirést mutatnak, mint
a szivos angol perje (Lolium perenne) vagy a nadképii csenkesz (F. arundinacea) (Harivandi és
Marcum, 2008, Diédhiou et al., 2009). A nemesités soran ezt a meglévd variaciot hasznositjak
ugy, hogy a legellenallobb genotipusokat szelektaljak tovabb. Példaul a tengerparti soleparlok
kozelében €16 F. rubra populaciokbol szelektalt genotipusok kevesebb natriumot halmoznak fel
a szoveteikben (ion-exklizid mechanizmus) és magasabb K/Na" aranyt tartanak fenn, igy
jobban toleraljak a sos kozegeket (Rozema et al., 1978, Marcum, 2007, Jalali et al., 2010).). E
tulajdonsagokat keresztezéses nemesitéssel igyekeznek atvinni a gyepgazdalkodasban hasznalt

fajtakba (Marcum, 2007, Braun et al., 2020).”.
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A sovany csenkesz (F. pseudovina) hazénkban kifejezetten a szikes gyepek jellegzetes
gyep alkotdja (Kun és Molnar, 2008). A faj stressztoleranciajat jol mutatja, hogy az emlitett
talajokon alakultak ki, (Szabo et al., 2017). A fajon eddig elvégzett genetikai szerkezet elemzés
alapjan, a F. pseudovina csoport xerofita taxonjai kdzeli rokonsagot mutatnak egymassal, amely
tikkr6zi a széaraz, szikes élohelyekhez vald hosszi tavu adaptaciojukat (Angelov, 2013) A
jovében eme tulajdonsagat fellehet hasznalni a nemesitésben.

Ez is jol példazza, hogy szarazsagtlrés javitasdban a csenkeszek értékes génforrast
jelentenek. A F. arundinacea mélyre hatold gyokérzettel €s nyari szarazsag idején valo
inaktivitassal reagdl a vizhianyra (Huang & Gao, 2000). A nemesitésben felhasznaljak példaul
a mediterrdn eredetll F. arundinacea vonalakat, amelyek nagyobb fokll nyéri inaktivitast
mutatnak, mint az északibb tipusok — ez a tulajdonsag segithet tilélni a hosszan tartd aszalyos
idészakokat (Volaire ¢s Leliévre, 2001; Volaire, 2002; Norton, et al., 2009). Nemesitoi
programokban kereszteznek kontinentdlis €s mediterrdn Okotipusu teriiletekrdl szdrmazé
nadképili csenkeszeket, majd a hibrid utddokbol valogatjak ki azokat, amelyek egyszerre birnak
j6 hozammal és kiemelkedd aszalytoleranciaval (Talukder et al., 2018). Emellett folyamatban
van szamos QTL (quantitative trait loci) azonositasa, amelyek a csenkeszekben a szarazsagtiirés
komponenseit (pl. gyokérmélység, vizmegkoto képesség, ozmotikus védekezés) befolyasoljak
(Yamada et al., 2004). Mihelyt e QTL-ekhez kapcsolodd markereket talalnak, lehetoveé valik a
marker-asszisztalt szelekcid, azaz mar fiatal korban, DNS-vizsgalattal kiszlirhetdk a jobbnak
igérkezd genotipusok (Yamada et al., 2004.; Xu és Crouch, 2008).

Cernoch és Kopecky 2020-as atfogé kisérletben példaul tobb tucat Festuca és Lolium
genotipus szarazsag utani regeneracidos képességét hasonlitottdk Ossze, €s jelentds
kiilonbségeket talaltak a faji hovatartozas és ploidiaszint fliggvényében. Az ilyen kisérletek
eredményeit ezutdn alatamasztjak a tovabbi laboratoriumi vizsgalatokkal (pl. levélpotencial
mérése, antioxidans enzimek aktivitasa) (Volaire, ez al., 1998; Perlikowski et al., 2016)., illetve
molekuléris elemzéssel (stresszfehérjéket kodold gének expresszidjanak vizsgalata) (Kosmala
et al., 2012; Perlikowski et al., 2014; Perlikowski et al., 2016). A komplex megkozelités — a
fiziologiai, molekularis és genetikai adatok integraldsa — lehetévé teszi, hogy a nemesitésben
nagy biztonsaggal azokat a vonalakat valasszdk ki, amelyek a szant6foldon is tulélnek és
megfelel6 hozamot hoznak extrém koriilmények kozott (Humphreys és Thomas, 1993; Xu és

Crouch, 2008). A Festuca fajok aszaly- és sotlirése mar alapbdl jobb sok mas pazsitfiinél, de a
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meglévd genetikai variabilitas kiaknazaséaval és célzott keresztezésekkel ezt tovabb fokozhato

(Volaire et al., 1998).

4.2.8.2. A takarmanyozasi érték novelése

A csenkeszek nemesitésének masik f6 irdnya a takarmanymindség javitasa. A Festuca
fajok altalaban szivosak és botermok, viszont némelyikiik (kiilondsen a nagyobb csenkeszek)
leveli durvabbak, rostosabbak, igy kevésbé konnyen emésztheték a kérédzok szamara, mint
példaul a puhabb leveli perjefélék. A nemesitok célja ezért kettds. Megorizni a csenkeszek jo
hozamat és ellendllo képességét, ugyanakkor kozeliteni takarmanyértékiiket a perjékéhez.

Az egyik stratégia a mar kordbban targyalt Festulolium hibridek létrehozédsa és
felhasznalasa, hiszen ezek kombinaljak a két sziil6faj elonyeit (Catalan et al., 2004). A jelenleg
forgalomban 1év6 Festulolium fajtak tobbsége kifejezetten jo takarmanyozasi tulajdonsagokkal
bir, mint a magas fehérjetartalom, a kedvezd rost/fehérje arany és jo emészthetdség jellemzi
Oket, mikozben élettartamuk és perzisztencidjuk feliilmilja a sziil6fajokét (HTTP 1). Ennek
kovetkeztében a Festulolium hibridek megtartjak a két sziilofaj legkedvezobb és legelonydsebb
tulajdonsagait, ami kiilonosen értékessé teszik dket az intenziv allattenyésztésben, ahol a nagy
hozamu, de igénytelen gyeptakarmany a cél.

A kutatasok masik irdnya a csenkeszek beltartalmanak genetikai modositasat célozza. A
takarmany mindségét ronto egyik f0 tényez0 a magas /ignin és rosttartalom, ami csokkenti a fii
emészthetdségét. A nemesitésben ezért torekednek alacsonyabb rosttartalmu fajtak
eldallitasara. Kisérletek folynak példaul alacsony lignintartalmu egyedek szelektalasara vagy
eldallitasara (kémiai mutagenezissel), illetve a ligninszintézis utvonalat szabalyoz6 gének
befolyasolasara klasszikus keresztezéssel és biotechnologiai titon is (Chen és Dixon, 2007; Jung
et al., 2012; Katoch és Tripathi, 2020). Mar sikeriilt azonositani néhany olyan QTL-t és gént
(pl. egy bizonyos O-metil-transzferdz gén alléljat), amely Osszefiigg a lignintartalom
csokkenésével (Chen et al., 2003) — az ilyen alléleket probaljak bevinni 0j fajtdkba. Ezzel
parhuzamosan a vizoldhatd szénhidratok (cukrok) ardnyénak ndvelése is cél, mivel a magas
cukortartalmu fii javitja a bendéfermentéacié hatékonysagat (Turner et al., 2001; Miller et al.,
2001). Az Egyesiilt Kiralysagban siekriilt olyan magasabb szénhidrattartalmti fajtakat
nemesiteni (példaul: AberDart, AberMagic Expo), amelyek tobb Uj-Zélandon végzett tesztelés
alapjan a magas cukortartalmuk révén javitjadk a takarmény mindségét (Parsons et al., 2013,

Rasmussen et al., 2009).
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Fontos szempont a toxikus alkaloidok kérdése is a csenkeszek takarmanyozasi
értekénél. Mint emlitettiik, a nddképli csenkesz gyakran endofita gombaval €l egyiitt, amely
ergot alkaloidokat (pl. ergovalint) termelhet (Dirihan et al., 2016, Schardl et al., 2013). Ezek az
anyagok a szarvasmarhaknal a festucosis/fescue foot nevii mérgezést okoznak (étvagytalansag,
héstressz, szaporoddsi problémak, végtag betegségek) (Schardl et al.,, 2013). Ennek
megeldzésére fejlesztették ki a korabban mar emlitett“baratsagos endofita” technologiat. Az igy
eldallitott mesterségesen oltott fajtdk (pl. MaxQ® technoldgidval) mar kereskedelmi
forgalomban vannak az USA-ban ¢s Ausztralidban, ¢és jelentOsen javitottak a marhdk
sulygyarapodasat a hagyomanyos, vad endofitas fajtadkhoz képest (Gunter és Beck., 2004, Beck
et al.,2008 , Allen et al., 2021).
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5. Anyag és modszer
5.1 Conologia vizsgalatok

5.1.1. Mintateruletetek
5.1.1.1 Hortobagy

Hortobagyi kutatasainkat a 523 ha teriiletli Nagy-Kecskés legelon végeztiik (1. abra),
ahol az lirmds szikespuszta (Artemisio santonici-Festucetum pseudovinae So6 in Mathé 1933
corr. Borhidi 1996) (2. abra), és az Ecsetpazsitos sziki rét (Agrostio stoloniferac—Alopecuretum
sziirke szarvasmarha tehénnel €s szaporulataval legeltetnek. Az atlagos legeldterhelés 0,46
AFE/ha (Szentes et al. 2025).

Getmapping, Aerogrid, IGN, IGP, swisstopo, and the GIS User Community.
21.00 21.05 21.10

1. abra A vizsgalt mintateriilet a Hortobagyon (G: legeltetett teriilet, N: nem legeltetett
teriilet, F': szaraz szikes rét, A: kozepesen nedves szikes rét, c: kontroll; 1: 50 m, 2:
250 m, 3: 500 m, 4: 1000 m, 5: 1700 m tavolsag a legeldallas koriil: Szentes et al.
2025)

Mivel a conoldgiai felvételezések soran a legeltetési nyomds soran bekdvetkezett
valtozasok nyomon kovetése fontos cél volt, ezért a felvételek, a nagy legelbteriilet
lehetdségével élve, 6t csoportban késziiltek 2024. majus 25-n és 2024. november 7-n:

X/

¢ 1. az allattarto telephez kozel 50 m,
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+» 2. akaramoktol 250 m-re,
< 3. a karamoktol 500 m-re,
< 4. a karamoktol 1000 m-re,
% 5. a karamoktol 1700 m-re,

¢ Nem legeltetett kontroll tertilet.

2. abra iirmos szikespuszta. Artemisio santonici-Festucetum pseudovinae Soo in Mdathé
1933 corr. Borhidi 1996

3. abraiirmés Ecsetpazsitos sziki rét: Agrostio stoloniferae—Alopecuretum pratensis Soo
1933 corr. Borhidi 2003

5.1.1.2 Duna-Tisza Koze (Kunpeszér)
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Kunpeszér kornyezetében juhokkal legeltettek. Ezen a teriileten lehetett a hortobagyi
régidhoz hasonlo eltéro legeltetési nyomasnak kitett €s homoki teriiletet vizsgalni. A conologiai
felvételeket a karamtol, az allattarto teleptdl tavolodva harom csoportban lehetett rendezni (4.
abra). Az els6 leginkabb legeltetésnek kitett teriilet a Vitézsor volt, ami kordbban sz0619 teriilet
volt. Innen haladtunk a nemzeti park altal is a legértékesebbnek itélt homoki teriiletek felé, ahol

még legeltetnek, de csak kis intenzitassal.

APORKAITANYA

KUNBABONY,

ALSOSZENTTAMAS

4. abra A vizsgalt mintateriilet Kunpeszér kérnyéken (A: 0-50 m; B: 50-150 m; C: 150
m-)
Az allattarto6 telephez kozel (0-50 m), a bekeritett karamokban késziilt felvételek. Ez a
Vitézsor volt (5. abra).
B. Az intenziven igénybe vett teriiletek, a karamoktol 50-150 m-re.
C: A legeltetési nyomasnak legkevésbé kitett teriilet. A 150 m-nél tavolabbi teriiletek, az
allatok ritkabban tart6zkodnak.
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6. abra A kozepes legeltetési nyomasnak kitett mintateriilet Festuca tomnii tovel
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7. abra A legeltetési nyomdsnak legkevésbé kitett teriilet.

5.1.2. A conologiai felvételezés modszere

A kvadratokat Braun-Béanquet (1964) modszerével készitettiik, a boritasi értéket %-ban adtuk
meg. A védett fajok mellett kiilonds figyelmet forditottunk az invaziv, €s a cserjésedést eldidéz6 fajokra.
A fajnevek Kiradly (2009) némenklatirajat kovetik, a tarsulas nevek hasznalatakor Borhidi (2003)
rendszerét vettiik alapul. Minden teriilet kategoriaban 10-10 db 4 x 4 m-es felvétel késziilt.

5.1.3. A vizsgalat soran hasznalt 6kologia mutatok

5.1.3.1 Természetvédelmi értékkategoriak
A mintaterliletek természetességi allapotat ¢és ezek tendenciait Simon (2000)

természetvédelmi értékkategoriai (TVK) alapjan értékeltiik.

A teriilet vegetaciojanak az allapota jol jellemezhetd ezen kategdridk megoszlasaval. Jol
tiikrozi a természetes allapottdl valo eltérést, a degradaltsagot, esetleg zavartsagot, de mellette

a lokalis viszonyok figyelembevétele is ajanlott.
Természetes allapotra utalo fajok:
U: Unikalis fajok

KV: Fokozottan védett fajok
V: Védett fajok
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E: Térsulas alkoto fajok

K: Kiséro fajok

TP: Pionir fajok
Degradéciora utal6 fajok:

A: Adventiv fajok

TZ: Zavaréstiir6k

GY: Gyomfajok

G: Gazdasagi novények

A ndvények szocidlis magatartasi tipusai egy Borhidi (1993) altal kidolgozott Szocialis
magatartas tipusok (SBT) rendszer. A novényfajok szocialis magatartas tipusai a
novényfajoknak a tarsuldsokban betoltott szerepén alapulnak. A ndvények terméhelyéhez valo
kapcsolodasi modjat, a kapcsolodas informacidtartalmat és a kapcsolodas természetességét
fejezik ki.

1. Természetes kompetitorok: C (+5)

Természetes tarsuldsok vagy azok valamely szintjének domindans fajai.

2. Stressztiirdk: ST

- Sziik 6kologiaju stressztiirok = specialistak S (+6)
Valamely termdhelyi feltétel vagy termohelytipus érzékeny indikatorai, valamint
valamely tarsulas, illetve tarsuldscsoport karakterfajai.

- Tag okologiaju stressztiirok = generalistak G (+4)
Kiilonbozd termdhelyen és novénytarsulasban megélnek, de az antropogén zavarast
rosszul tlirik.

3. Ruderalisok:

- Természeti tényezoktdl zavart termoéhelyek novényei = természetes pionirok: NP (+3)
Az abiotikus termdhelyi feltételek szélsdségeit jol tiirik, a tarsuldsok regeneracids
folyamatainak fontos eszkozei, stabilitds megorzd képességiik azonban csekély.
- Emberi tényezo6ktol zavart terméhelyek novényei
a. Természetes termdhelyek zavarastiiré novényei: DT (+2)
Tart6s ndvénytarsulasok destrukcidja utan megindulé masodlagos szukcesszio
pionir elemei, valamint a mesterséges létesitmények szubsztratumainak
benépesitésében résztvevo éveld ndvények tartoznak ide.
b. A honos flora antropofil névényei (honos gyomfajok): W (+1)
Tartés  antropogén  hatds alatt 4all6 mesterséges termdhelyek
novénytarsulasainak novényei.
c. Antropogén tajidegen elemek

Meghonositott és kivadult haszonndvények: I (-1)
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Behurcolt gyomok (adventiv elemek): A (-1)
d. Masodlagos termOhelyek kompetitorai
A honos fléra ruderélis kompetitorai: RC (-2)
A természetes flora domindns gyomjai, a termOhely atalakitdsara és a
szukcesszid iranyanak megvaltoztatasara képesek.
Téjidegen, agressziv kompetitorok: AC (-3)
Agressziv tajidegen invazids fajok, taj és floraidegen novények, melyek

képesek arra, hogy uralkodova valjanak.

5.1.3.2 Relativ okologiai mutatok

A relativ 0kologiai indikator értékek koziil Borhidi (1995) alapjan a kovetkezdket

alkalmaztuk: relativ talajviz, illetve talajnedvesség (WB), relativ nitrogénigény (NB).

A nitrogénigény relativ értékszamai (NB):

A e AR e

Steril, szélsdségesen tapanyagszegény helyek (pl. tézegmohalapok) novényei

Erdsen tapanyagszegény termohelyek ndvénye

Meérsékelten oligotrof termbhelyek ndvényei

Szubmezotrof novények éldhelyei

Mezotrof ndvények eldhelyei

Meérsékelten tapanyag gazdag termoéhelyek novényei

Tapanyagban gazdag termohelyek novényei

Tragyazott talajok nitrogén-jelz6é névényei

Tultragyazott hipertrof termohelyek (pasztortanyék), romtalajok ndvényei (BORHIDI 1995)

A relativ talajviz- illetve talajnedvesség indikator szamai (WB):

10.

11.

12.
13.
14.
15.
16.
17.
18.
19.
20.
21.
22.

A relativ talajviz- illetve talajnedvesség indikator szamai Ellenberg (1964) 12 foku
skalaja szerint késziiltek (BORHIDI 1995).

Erésen szarazsagtiir6 novények gyakran teljesen kiszarado, vagy huzamosan sz¢élsOségesen
széraz (sziklai, félsivatagi jellegll) termohelyeken.

Széarazsagjelz6 novények hosszu, szaraz periddust termdhelyeken.

Szarazsagtliré novények, melyek alkalmilag {ide terméhelyeken is eléfordulnak.

Félszaraz termdhelyek ndvényei.

Féliide termohelyek novényei.

Ude termdhelyek ndvényei.

Nedvességjelz6 novények, sulypontosan jol atszell6zott, nem vizeny0s talajok névényei.
Nedvességjelzo, de rovid elarasztast is eltiird névények.

Talajvizjelzd ndvények, stlypontosan atitatott (levegdszegény) talajokon.

Valtozo vizallash, rovidebb ideig kiszaradé terméhelyek vizi novényei.

Vizben sz, gyokerezd vagy lebegé vizi szervezetek.

Aldmerilo vizi ndvények (BORHIDI 1995).

46



5.1.3.3. Pignatti-féle életforma-kategoriak

Az ¢letforma elemzést Pignatti (2005) életforma tipusai alapjan végeztik el. A

kovetkezd kategoridkat alkalmaztuk:

Eveld fajok

H scap scapose hemicryptophytes (felemelked6 szara évelok)
Hcaesp  caespitose hemicryptophytes (gyepes éveldk)

H ros rosulate hemicryptophytes (t6levélrozsaval rendelkez6 éveldk)

H rept reptanthe micryptophytes (tarackkal, indaval vagy gyoktorzzsel rendelkezo éveldk)
Hbienn  biennal hemicryptophytes (kétéves fajok)
G bulb bulbose geophytes (gumokkal rendelkezd geofitak)

G rhiz rhizome-geophytes (rizomaval rendelkezd geofitak)
Grad rootbudding geophytes
Egyeévesek

T scap scapose therophytes (egyéves felemelkedd szaru fajok)
Tcaesp  caespitose therophytes (egyéves gyepes fajok)
T rept reptant therophytes (tarackkal, indaval vagy gyoktorzzsel rendelkezd egyévesek)

Torpecserjék
Chfrut frutescens chamaephytes
Chrept reptant chamaephytes (kiszd szara torpecserjék)

Chsucc succulent chamaephytes (pozsgas hajtast térpecserjék)

5.1.3.4. Produkcio és takarmanyérték becslés
A fajokra alkalmazott gyepgazdalkodasi kategoria értékeinek feldolgozéasakor is TASI

(2000, 2007, 2018, 2020) jeldléseit alkalmaztuk.

A gyepprodukcio becslése a Balazs-féle (BALAZS 1960) modszer szerint a kdvetkezd

képlet alapjan tortént:
P= ((M-s)*Bm*b)/100
P: produkcié [Kg/ha]
M: gyepmagassag [cm]
s: tarlomagassag [cm]
Bwm: gyep esetében 400 [kg/ha]; lucernés esetében 470 [kg/ha]

b: boritasi % [%]
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Az atlagos gyepmagassag ¢s az Osszboritottsdg ismeretében (&prilis-szeptember)
megbecsiiltiik az éves terméshozamot, ennek idébeli eloszlasat, és ez alapjan a gyepek allat
eltartoképességét. Szarvasmarhdk esetében 60 kg/nap zoldtomeggel és 210 napos legeltetési
idénnyel, juhoknal 7 kg/nap z6ldtomeggel €s 210 napos legeltetési idénnyel, lovaknal 80 kg/nap

zoldtomeggel ¢és 180 napos legeltetési idénnyel szamoltunk.

Az egyes gyepek takarmanyértékét (Balazs 1960; Briemle et al. 2002; Klapp et al. 1953)

a kovetkezd képlet alapjan szamoltuk ki:
TE= ((a*A+b*B+c*C...)/100)*x
TE: A gyep takarmany értéke
a, b, c...: A fajok takarmanyérték kategoriai
A, B, C...: A fajok boritasa
x: A fajok Osszboritasa

Az egyes 0,5 x0,5 m-es nyiras mintakat TASI (2000, 2007, 2018, 2020) csoportositasa

alapjan valogattuk szét, és adtuk meg az 0sszetevok mennyiségét. Ezek a kovetkezdk:
1. gyephasznositas szempontjabol fontos pazsitfiivek,
2. gyephasznositas szempontjabdl fontos pillangosok,
3. savanyuflivek €s egyéb egyszikiiek,
4. gyephasznositds szempontjabol kozombos kétszikiiek,
5. szurds novények,
6. avar.

5.1.3.5. Statisztikai vizsgalatok modszerei

A kiilonb6zd csoportokba tartozd fajok boritottsagi értékeinek elemzésére nem
parametrikus statisztikai mddszert alkalmaztunk, mivel ezek a valtozok a Shapiro-Wilk-teszt
szerint nem voltak normadlis eloszldsuak (p<0,05). Ennek megfeleléen a nem-parametrikus
Kruskal-Wallis-tesztet (0=0,05) hasznaltuk, és a nem-parametrikus Dunn-tesztet Bonferroni

korrekcioval a tobbszords paronkénti 6sszehasonlitdsokhoz. Minden statisztikai eljarast az XL-
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STAT (Addinsoft, N.Y., USA 2016; UShey et al. 2024) szoftverrel végeztiink. Ezen elemzések
adatainak a kozlése folyamatban van.
A vegetacio diverzitasanak méréséhez Shannon és Simpson diverzitast hasznaltunk

(Tothmérész 1995).

5.2 Genetikai vizsgalatok
5.2.1. Ploid vizsgalatok

A vizsgalataink alapjat képez6 egyedeket a Dunat kdvetve 5 helyszinrdl lettek begytijtve
A mintavételi teriiletek és fajok a kovetkezok voltak: Festuca vaginata — Homoktovis
természetvédelmi teriilet, tovabbiakban Homoktovis TT, Festuca pseudovaginata —
Homoktévis TT, Festuca tomani — Homoktovis TT, Festuca brevipila — Barcs, Festuca
rupicola — Gy&rszentivan, Festuca javorkae — Csenke (Cenkov), Festuca wagneri — Kunbaracs.

A mintavételi helyekrdl 2018-ban és a kiilfoldi gytijtések esetében 2019-ben gylijtott €l
toveket a Szent Istvan Egyetem Genetikai Kisérleti terén iiltettiik be. Minden egyedbdl legalabb
6 tovet iltettiink be, ahol a sorokat €s a beiiltetett egyedeket is sorszammal lattuk el. Ezeket a
toveket alkalmaztuk a morfologiai €s a genetikai vizsgalatok sordn is. Minden terméhelyrdl egy
sorba keriiltek a tovek a sorokat és a toveket is megszamozva.

Az anatdmiai vizsgalatokat a citogenetikai adatok egészitik ki. A ploiditasi szint
(kromoszoémaszam) meghatarozasa aramlasi citometrias vizsgalatokkal torténik (Qiu et al.,
2019). A kiilonbo6z6 ploiditasi szintek (diploid, tetraploid, hexaploid stb.) gyakran korrelalnak
a morfologiai jellegekkel, az 6kologiai niche-sel és a reproduktiv izolacidval (Smarda, 2008;
Smarda et al., 2008). A ploid szint vizsgalathoz fiatal, zold, életképes levelekbdl 100 mg-ot
vagtunk le mintanként, minden vizsgalatra szant taxonbdl. Osszesen 101 egyeddel dolgoztunk.
A flow citometrids mérések a Szegedi Gabonakutatoban torténtek, Lantos és mtsai. (2012)
modszere alapjan a CytoFLEX Flow Cytometer (Beckman Coulter Inc., Brea, Kalifornia, USA)
miiszerrel. A mintdkat részben Dolezel et. al 1989-es protokolja alapjan készitették eld. A
mintakat homogenizatorral Galbraith pufferbe apritottak, majd 20 mikronos sziiron szlirték at.
A mintakon RNaz kezelést alkalmaztak 60 percen at, majd 40 mikroliter 1 mg/ml Propidium
jodid oldattal festették 30 percig szobahdmérsékleten.

A propidium jodid statiometrikusan kapcsolddik a vizsgalt egyed nukleotidjaihoz és
fluoreszcensként viselkedik. A fluoreszcensek mennyisége megegyezik a sejtben talalhato DNS
mennyiségével. A miiszerbe bekeriilve az adott minta egy csébe keriil melyben kopenyfolyadék

talalhato. A kopenyfolyadék koncentrikus kdrokben veszi koriil a mintafolyadékot, melynek
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hataséara a sejtek egyesével érkeznek kapillarisokba. A kapillarisokban 1ézer vilagitja meg a
sejteket és beépitett szenzorok detektaljdk a szort és a visszavert fényt. A szort fény a sejt
méretét detektalja, illetve jelzi az athaladasat. A fluorescens altal adott hullamhosszon
visszavert fény pedig a sejtben talalhato DNS hatdrozza meg. Az adatokat a szamitd gép
értékelése utan grafikonon jelenik meg Melyen az x tengely a relativ DNS-tartalmat, mig az y
tengely az adott id6ben athaladt sejtszamot méri.

Referencianak a Homoktovis TT-en gytijtott, bizonyitottan diploid Festuca vaginata

egyedek ploidvizsgalati grafikonjat hasznaltuk.

5.2.2. Filogenetikai vizsgadlatok
5.2.2.1. DNS-izolalas, -amplifikadlas és -szekvendalas

A molekularis genetikai markerek, mint példaul a riboszomalis DNS belsd transzkribalt
spacer (ITS) régidja vagy a kloroplasztisz trnl (UAA) intronja, fontos informaciokkal
szolgélhatnak a filogenetikai kapcsolatokrdl. A filogenetikai vizsgalatokhoz a teljes genomi
DNS-t a vizsgalt Festuca egyedek friss vagy szilikagélben szaritott levélanyagabol izolaltuk,
standard DNS-extrakcios protokollok (pl. DNeasy Plant Mini Kit, Qiagen) alkalmazasaval. A
filogenetikai analizishez harom, a Festuca nemzetség taxonomidjaban széles korben
alkalmazott génrégiot valasztottunk ki: a sejtmagi riboszomalis DNS két belsd transzkribalt

Az ITS régio (ITS1-5.8S-1TS2) amplifikalasat a KRC (forward) és ITS4 (reverz)
primerekkel végeztiik, a Catalan et al. (2004) altal leirt protokoll alapjan. A kloroplasztisz trnl-
F régid egy szakaszanak felszaporitdsdhoz a Taberlet et al. (1991) altal publikalt 'c¢' (forward)
¢és 'f' (reverz) primereket hasznaltuk. A polimeraz lancreakcidt (PCR) standard protokoll szerint
végeztilk, majd a sikeresen amplifikalt termékeket tisztitottuk és Sanger-szekvenalédssal

hataroztuk meg a nukleotid sorrendjiiket.

5.2.1.2. Szekvencia-illesztés és adatmatrix-elokészités

A nyers szekvencidkat manudlisan ellendriztiik és szerkesztettiik. A sajat generalasu
szekvencidk kiegészitéseként homoldg szekvencidkat toltottiink le az NCBI GenBank
adatbazisabol, kiilonos tekintettel az Inda et al. (2008), Catalan et al. (2004) és Torrecilla et al.
(2003) munkaiban felhasznalt taxonokra, hogy az eredményeket szélesebb filogenetikai

kontextusba helyezhessiik.
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Az adathalmazok Osszeallitdsa sordn jelentds heterogenitast tapasztaltunk a sajat és a

génbanki szekvencidk kozott:

1. ITS régio: A génbanki adatok jellemzden tartalmaztak a teljes ITS1-5.8S-ITS2 régiot.
Mivel a sajat elemzéseink fokusza az ITS1 és ITS2 régidkra iranyult, az 5.8S gént
kihagytuk az illesztésbdl, és a két spacer régiot (ITS1, ITS2) kiilon particioként kezeltiik
a késébbi elemzések soran.

2. trnLrégio: A génbankbdl letoltott trnL-F szekvenciak gyakran a teljes trnl gént, annak
intronjat, a trnL-trnk intergenikus spacert (IGS) és esetenként a t7nF gént is magukban
foglaltak. Ezzel szemben a sajat szekvenaléasi eredményeink a "tggttcaagtccctctatccec"
motivumnal véget értek, igy a spacer régid jelentds része hianyzott. Annak érdekében,
hogy a nagyméretii, informativ értékkel nem bir6 hidnyzo6 adatok (gaps) ne torzitsék a
filogenetikai szdmitdsokat, az illesztett adatmatrixot a legrovidebb, minden mintédban
homolog szakaszt tartalmazo régiora vagtuk. Igy a filogenetikai elemzés alapjat a trnL
intron egy kozos, minden minta altal lefedett szakasza képezte.

A végsO, kombinalt adatmatrixot a MAFFT v7 programmal illesztettiik, majd az illesztést

manualisan finomitottuk a BioEdit szoftverben.

5.2.1.3. Filogenetikai elemzések

A filogenetikai kapcsolatok feltarasara két, eltérd statisztikai alapokon nyugvo modszert
alkalmaztunk: a Maximum Likelihood (ML) és a Bayes-i inferencia (BI) modszerét. Az
elemzéseket egy kombinalt, harom particiora (ITS1, ITS2, #rnL intron) osztott adatmatrixon
végeztiik.

A particiokhoz tartozd legmegfelelobb nukleotid-szubsztituciés modelleket a

PartitionFinder2 szoftverrel, a Bayes-i informacios kritérium (BIC) alapjan valasztottuk ki.

e Maximum Likelihood (ML) analizis: Az ML-elemzést az IQ-TREE v2 szoftverrel
végeztiikk, 1000 ultrasnellel bootstrap replikacioval a kladok tdmogatottsdganak
(bootstrap support, BS) becslésére. A particiondlt elemzés sordn minden particiohoz a
korabban meghatarozott optimalis modellt rendeltiik.

e Bayes-i inferencia (BI) analizis: A Bl-elemzést a MrBayes v3.2.7 programmal
futtattuk. Két fiiggetlen futtatast inditottunk, futtatasonként négy Markov-lanc Monte
Carlo (MCMC) lanccal. Az analizist 10 millid generdcion keresztiil futtattuk, a fak

mintavételezése minden 1000. generacidoban tortént. Az elsd 25%-ot (2.5 millid
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generacid) "burn-in" fazisként elvetettiik. A két futtatds konvergenciajat a Tracer v1.7
programmal ellendriztiik, biztositva, hogy a topologia és a paraméterek stacionarius
fazisba értek (az atlagos standard deviaci6 a split frekvenciak k6zott < 0.01). A kladok
tamogatottsagat a poszterior valdsziniiségek (posterior probability, PP) adjak meg.
Kisérleti jelleggel egy alternativ ML-elemzést is végeztiink, amelyben a hidnyz6 adatokat
(gaps) binaris karakterként kédoltuk. Mivel ez a megkdzelités nem eredményezett magasabb
tamogatottsagi értékeket a csomdpontokban, a végsd kovetkeztetéseket a hidnyzd adatok
kodolasa nélkiili elemzésekre alapoztuk. A kapott torzsfakat a FigTree v1.4.4 programmal

vizualizaltuk és szerkesztettiik.
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6. Eredmények és értékelésiik

6.1. A legeldk vegetacidja

6.1.1. Hortobagy

6.1.1.1. Homogenitds, kvadratonkenti és teriiletenkénti fajszamok alakulasa

A szarazgyepi, az lirmo0s szikespuszta (Artemisio santonici-Festucetum pseudovinae)
vegetacio tipusban a fajszam nagyobb (1-2. abra), mint az iide, ecsetpazsitos sziki rét (4grostio
stoloniferae—Alopecuretum pratensis) allomanyokban (3-4. 4bra). A két vegetaciotipusban
azonos tendencia, hogy a tavaszi felvételek fajgazdagabbak, mint az 0szi felvételek, és hogy a
kontroll felvételek a legkevésbé fajgazdagok.

A két vizsgalt vegetacidtipusban meghatarozo6 kiilonbség, hogy a karamtol valo tavolsag
soran a fajszam alakulas eltéréen alakul. Kvadratonkénti és teriiletenként is a homogenitas
alakulésa kiilonbozik a két vizsgalt vegetacidtipusban. Az lirmds szikespuszta (szaraz gyep)
esetében a fajszamok jelentésen nem valtoznak (8-9. 4bra). A sziki rét (iide gyep)
alloméanyokban viszont a fajszamok a tavolsdggal parhuzamosan csékkennek (10-11. &bra),
mind a két aspektusban. Ezen tal a két vegetacio tipusban jelentds eltérések tapasztalhatok az
eltérd legeltetési nyomas alatt allo teriiletek, a karamtol valo tavolsagok, az eltérd legeltetési
nyomas alatt allo teriiletek, fiiggvényében. A szikes legeld (szaraz gyep) a karamtol vald
tavolsag fiiggvényében nincs jelentds valtozas. A kontroll teriileten, ahol nem legeltetnek a
fajszam mind a két iddszakban jelentdsen a legalacsonyabb a legeltetett teriileten

tapasztaltaknal.

30

25 % 25 {( 2 % %
% 22
20

E 15,17
3 15 13,83 45
& 12,33 12,33 12,50
0 9,67
5
0
KS0F K 250 F K 500 F K 1000 F K 1700 F Kontroll

Mintateruletek

W itlagos fajszam/kvadrat  x dsszes fajszém/terilet

8. abra A Nagy-kecskés teriilet tirmos szikespuszta fajszamai a tavaszi aspektus idején a
karamtol valo tavolsag fiiggvényében
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9. abra A Nagy-kecskés teriilet iirmos szikespuszta fajszamai az oszi aspektus idején a

30

karamtol valo tavolsag fiiggvényében
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10. dbra A Nagy-kecskés teriilet ecsetpazsitos sziki rét fajszamai a tavaszi aspektus idején

a karamtol valo tavolsag fiiggvényében
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11. abra A Nagy-kecskés teriilet ecsetpazsitos sziki rét fajszamai az oszi aspektus idején a
karamtol valo tavolsag fiiggvényében

6.1.1.2. A fajok természetvédelmi érték kategoriak (TVK) szerinti megoszldasa a vizsgalt
vegetacio tipusokban

A teriiletek értékelésekor nem csak a fajszam, hanem a fajosszetétel is rendkiviil fontos. A
vegetacio természetességének a megallapitasara a gyepképzoéfajok alapjan Simon (2000)
természetvédelmi kategoriat (TVK) alkalmaztuk, ami a degradalt és s természetes fajokat jol

elkiiloniti.

Az lirm0s szikespuszta (szaraz gyep) vegetaciotipus tavaszi aspektusdban a degradacios
fok, alapjan hatvanyos az adatok trendje (12. 4bra), Annak ellenére, hogy némi ingadozas
mutatkozik, mert az 500 m tavolsagban 1évo felvételeknél magasabb az érték, de a tavolsag
fliggvényében mégis csokkenés jellemzo. A gyomfajok (GY) estében exponencialis csokkenés
mutathato ki. A természetes zavarastlird (TZ). A tarsulas természetességét leginkabb kifejezd
kisérd fajok esetében linearis novekedés jellemzd. Az allomanyalkoto (E) fajok tekintetében a
domindns pazsitfiivek, igy a Festuca pseudovina €s az Alopecurus pratensis is ebbe a

kategoridba tartozik, €s ezen fajok boritasi értékei lesznek a meghatarozok.
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12. abra A Nagy-kecskés iirmos szikespuszta vegetaciot alkoto fajok természetvédelmi
mutatoi (TVK) alapjan torténé megoszlasa a tavaszi aspektus idején a karamtol valo
tavolsag fiiggvényében

Az lirmos szikespuszta 6szi aspektusaban a degradécios fok, a zavarast jelz6 fajok
boritdsa/ természetes fajok boritasa, alapjan szintén hatvanyos trend mutathato ki (13. abra),
a lefutasa hasonld, min a tavaszi felvételeknél. Szintén az 500 m tavolsadg nd, de a tdvolabbi
kvadratok esetében viszont mar alig csokken. A gyomfajok (GY) és a természetes
zavarastlirok (TZ) estében a trendvonal polinomialis, de a lefutasa eltérd. A gyomok boritasi
értekei emelkednek és az 1000 m-es tavolsadgban érik el a legmagasabb értéket, majd a
legtavolabbi mintanégyzeteknél Gjra csokken a boritasuk. A természetes zavarastiirék (TZ)
trendje eltérd, mennyiségiilk né, majd a legtavolabbi savban ujra csokken. A tarsulas
természetességét kifejezd kisérd (K) fajok esetében logaritmikus novekedés jellemzd a
tavolsadggal parhuzamosan. Az allomanyalkot6 (E) fajok tekintetében is a tavaszi képhez
képest valtozas kovetkezik be, a mennyiségi csucsuk eldbbre tolodik. Legnagyobb aranyban

a 250 m-es savban talalhatok meg.
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13. dbra A Nagy-kecskés iirmés szikespuszta vegetaciot alkoto fajok természetvédelmi
mutatdi (TVK) alapjan térténd megoszlasa az oszi aspektus idején a karamtol valo
tavolsag fiiggvényében

Az lirmds szikespuszta vegetaciojanak az elemzése soran, annak ellenére, hogy nagy a
kozeli, 50 m-re 1év0 kvadratok fajszama, a fajok nagy része gyom vagy természete zavaras tiird
faj, tehat ez a sav degradalt. A legeltetési iddszak végére a tdvolabbi teriiletek is degradalodnak
a novényfajok természetvédelmi érték kategoriai alapjan, de tovabbra is a legkozelebbi 50 m-

J

nél 1évo kvadratok adatai mutatjdk a legdegradaltabb allapotot.

Az ecsetpazsitos sziki rét vegetaciotipus tavaszi aspektusaban a degradacids fok, alapjan az
adatok trendje polinomialis (14. abra). Ezzel parhuzamosan a gyomfajok (GY) boritasi
értékeinek alakulasa is polinomialis trendet mutat. A természetes zavarastiird (TZ) fajok boritasi
aranya minden tavolsagi kategdridban nagyon alacsony. A tarsulds természetességét leginkabb

kifejezo allomanyalkoto (E) fajok, ami jelen esetben az Alopecurus pratensis jelenlétét mutatja

értékei minden tavolsagi kvadratcsoportnal magas €és hullamzoé tendenciat mutat.
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14. abra A Nagy-kecskés ecsetpazsitos rét vegetaciot alkoto fajok természetvédelmi
mutatoi (TVK) alapjan torténé megoszlasa az 6szi aspektus idején a karamtol valo
tavolsag fiiggvényében

Az ecsetpazsitos sziki rét vegetacidtipus Oszi aspektusdban a degradacios fok az adatok
trendje jelentésen mas volt, mint a tavaszi felvételezéskor. Az 50 m-es csoporttol a 3.
kategoriaig a 250 m-re 1évo csoportokig fokozatosan csékken, majd ezen a tadvolsagon ezen tul
szintén magasabb (9. abra). Ezzel parhuzamosan a gyomfajok (GY) és természetes zavarastiird
(TZ) fajok alakulasa is polinomidlis trendet mutat. A természetes zavarastiir6 (TZ) fajok az 6szi
felvételekben is tavaszi allapothoz hasonléan csak kis boritasi értékekkel vannak jelen. Az
allomanyalkoto (E) fajok, amit szintén az Alopecurus pratensis jelent szintén hullamzé

tendenciat mutat, de a csucs boritasi értékek valtoznak.
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15. abra A Nagy-kecskés ecsetpazsitos rét vegetdciot alkoto fajok természetvédelmi
mutatdi (TVK) alapjan térténd megoszlasa az oszi aspektus idején a karamtol valo
tavolsag fiiggvényében

Az ecsetpazsitos sziki réten minden tavolsagi sdvban a réti ecsetpazsit a dominas faj, ami
500 m-t61 ér el stabil, dominans szintet elérd boritasi értékeket. Itt mind a két id6szakban kozel
azonos mennyiségben van jelen, de a legkdzelebbi és a legtavolabbi kvadratokban is csokken
Oszre a mennyisége (15. abra). A degradacié maximuma az dszre attevodik az 50 m-rél a 250
m-re 1év6 kvadratokra. A gyomok mennyisége pedig tavolodva egyre nagyobb boritasi értéket
mutat mind a két idészakban. Az eredmények alakulasban nagy szerepe van a felhalmozott

avarnak, ami jelentds boritassal volt jelen.

6.1.1.3. A terméshozam és a takarmanymindség alakuldasa

Az tirm0s szikespusztan tavasszal 250 m-né€l alakul a maxiumum, és 6szre az 50 m-es
kvadratokra tevédik at (16. abra). A takarmanymindség tavasszal az 50 m-es teriiletektdl
haladva n6, majd 1700 m-nél visszaesik, ez az 6szi idészakban is hasonl6an alakul. Az sziki rét
terméshozamai az 50 m és 250 m-en 1év6 kvadratokban a legalacsonyabbak, majd novekednek.
A takarmany mindség tavasszal nagyobb értékeket mutat, majd dsszel a tavolsaggal aranyosan

jelentdsen visszaesik.
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16. abra A marhalegel6 tirmos szikespuszta tavaszi (A) és 6sz (B) aspektusanak és az
ecsetpazsitos sziki rét tavaszi (C) és oszi (D) aspektusanak a terméshozama és a
takarmanymindség alakulasa a karamtol valo tavolsag fiiggvényében

6.1.1.4.A4 vizsgalt vegetdcio tipusok diverzitas vizsgadlati eredményei

A Simpson és a Shannon diverzitasi értékek alapjan is (17-18. dbra) hasonlo6 a kép. Az
irmos szikespuszta felvételein az 50 m-es sdvban az erdsteljes legel6hasznélat hatdsara
diverzebb kozosség alakult ki. A sziki rét felvételi alapjan az 50 m-es savba, ezzel ellentétben
pont ellentétesen alakultak az értékek, €s kisebb diverzitasu ndvénykozosség jelent meg. Mind
két vegetaciotipusra mind a két felvételezés alkalmaval jellemz6 volt, hogy nem legeltetett

kontroll teriiletek diverzitasa elmaradt a legeltetett tertiletektol
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17. abra A marhalegeld tirmos szikespuszta tavaszi (A) és 6sz (B) aspektusanak és az
ecsetpazsitos sziki rét tavaszi (C) és oszi (D) aspektusanak a terméshozama Simpson
diverzitasi értékek alapjan a karamtol valo tavolsag fiiggvényében
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18. abra A marhalegelé iirmos szikespuszta tavaszi (A) és 6sz (B) aspektusanak és az
ecsetpazsitos sziki rét tavaszi (C) és oszi (D) aspektusanak a terméshozama Shannon
diverzitasi értékek alapjan a karamtol valo tavolsag fiiggvényében

Osszességében a vizsgalati teriilet alkalmas volt arra, hogy szaraz gyepi és iidébb
csak azt tudtuk megerdsiteni, hogy az allattartas olyan emberi tevékenység, amely jelentdsen
befolyasolja a gyepi Okoszisztémakat és a novényi biomasszajat €s a biologiai sokféleségét,
hanem hogy kozel egymaéshoz azonos legeld terheltség mellett is jelentds kiilonbségek
alakulnak ki (Jiang et al., 2020; Mugica et al., 2021).

A vizsgalat soran igy a parhuzamossagokat, az azonos tendenciakat és az eltéréseket is
feltartuk. Igazolodott a jelen vizsgalattal is, ami szdmos kozolt adatok alapjan is vonatkozik a
legeltetésre, hogy a legeltetés kiilonbdzd mechanizmusok révén megvaltoztathatja a ndvények
kozotti erdforrds-versenyt €s a talaj tulajdonsagainak szerkezetét, ezaltal pedig a novényi
biomasszat €és a gyepek okoszisztémajanak sokféleségét is (Bagchi és Ritchie, 2010; Li et al.,
2021, 2023; Sun et al., 2017, 2021a; Hou et al. 2023; Portugal et al. 2022). A legeld allatok
taplalékvalasztasa kozvetleniil megvaltoztathatja a ndvénykozosség Osszetételét azaltal, hogy
kivéalaszt bizonyos fajokat és eltdvolitja a megszaradt biomasszat, ami csdkkentheti a
novényfajok kozotti fényért folyd versenyt is (Rook et al., 2004; Wang et al., 2017), és ezaltal
idével megvaltoztathatja a névényi biomasszat €s a teriilet diverzitasat is. Az allatok taposasa
1s befolyasolj az €él6helyet, tomoritheti a talajt, csokkentve annak vizmegtartd képességét és
levegd ellatasat is (Zhan et al., 2020, 2022; Tian et al., 2021; Wang et al., 2017, 2021). A taposés
csupasz talajfelszin kialakuldsat is eredményezi, ami fokozhatja a nem dominéns fajok csirdzasi
aranyat €s novelheti az éveld fajok klonalis terjedését (Liu et al., 2021; Ludvikova et al., 2014;
Zhang et al., 2019). Ezenkiviil kimutattak, hogy a ndvényevd allatok iiriiléke noveli a tapanyag-
bevitelt és serkenti a talaj mikrobidlis aktivitasat (He et al., 2022; Tian et al., 2021), ami
valdsziniileg eldsegiti a talaj tipanyag-ellatottsagat és a novények novekedését (Li et al., 2023).
Az allattenyésztésbdl szarmazo tragya €s vizelet is kozvetetten befolyasolhatja a névények
egyenletes eloszlasat, mivel a ndvényevok (pl. szarvasmarhdk) nem taplalkoznak a tragyafoltok
kozelében (Rook et al., 2004). A magyar sziirkemarha mérsékelt legeltetése hajlamos elnyomni
a domindnsan magasra ndvo pazsitfii fajokat, és mikro él6helyeket hoz létre a kevésbé
versenyképes, alacsonyabb fiifélek szamara (Torok et al. 2014, 2018). Jelen esetben ez az
eltolodas elsd sorban a szarazgyepi (Artemisio santonici-Festucetum pseudovinae) vegetacio

tipusban valosult meg, teljesen dominanssa valt a F. pseudovina, illetve 6szre a Hordeum hystrix
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is. Egy mozaikos alkali tajban Torok és munkatarsai (2014) kimutattdk, hogy a magyar sziirke
szarvasmarha mérsékelt allomanystiriisége (<1 allategység/ha) novelte a fajgazdagsagot és a
fifélék boritottsagat a szaraz gyepekben.

A széraz régiokban a szarvasmarhak legeltetésének hatdsa a gyepek -ellenalld
képességére kiilondsen jelentds. A magas legeltetési nyomassal parosuld aszalyos koriilmények
a vegetativ eréforrasok kimeriiléséhez vezethetnek, ami negativan befolyasolja az 6koszisztéma
teljes funkcioit (Vova et al., 2020; Liu et al. 2022), de a szarvasmarhak torténo legeltetése
beépithetd a természetvédelmi stratégidkba, és segitheti a mozaikos vegetacio kialakulasat
(Hayes & Holl, 2003).

Nagyon fontos tényezo volt, hogy két aszpektusban is végeztiink felmérést, ami ramutat
arra, hogy miért is maradhatott és miitkodhetett évszazadokon 4t a legeltetés ezen a teriileten,
hiszen 6sszel is van egy madasodik optimum a vegetidcidban. Fontos megallapitds volt a
vizsgalatnak, hogy azonkiviil, hogy parhuzamos tendencidk voltak, mert mind a két vegetacio
tipusban sz 0szi id6szakban a tavaszi aspektushoz képest fajszegényebb vegetacid jelent meg.
A lényeges eltérés, hogy a szaraz gyep minden esteben fajgazdagabb, és az eltérd legeltetési
nyomasra eltérd mdodon vélaszol. Mind a két legeld tipusban a tavaszi és az 6szi iddszak a
terméshozamok kozel azonosan alakultak. Az iirm0s szikespuszta (Artemisio santonici-
Festucetum pseudovinae) pusztan tavasszal 250 m-nél alakul a maxiumum, és dszre az 50 m-
es kvadratokra tevodik at. A takarmany mindség tavasszal az 50 m-es teriiletektdl haladva nd,
majd 1700 m-nél visszaesik, ez az Oszi idészakban is hasonldéan alakul. A sziki rét
(Alopecuretum pratensis) a terméshozamok az 50 és 250 m-en 1évd kvadratokban a
legalacsonyabbak, majd ndvekednek, ami azt mutatja, hogy ez alapjan a legeltetés optimuma
250 m utan taldlhatd. Ezeket az eredmények jol haszndlhatok az éves legeltetés
megtervezésekor.

A szaraz gyepben a kardmtol vald tavolsag fiiggvényében nincs jelentds véltozas. A
kontroll teriileten, ahol nem legeltetnek viszont a fajszam mind a két id0szakban jelentésen a
legalacsonyabb, ami azt igazolja, hogy a magara hagyott teriilet mindene tekintetben leromlik,
az avar felhalmozddik, ami fajszegényedést okoz (Magyar et al. 2017; Penksza et al. 2025).

A legeltetési nyomas egyenetlen térbeli eloszlasa jelentds kovetkezményekkel jarhat a
szaraz gyepek Okoszisztémainak szerkezetére, 0sszetételére és miikodésére. Ez a biomassza- €s
a diverzitas vesztéshez vezethet, kiillondsen az erdsen legeltetett teriileteken, és eldsegitheti a
szarazsagtlirobb fajok dominancijat (Guo & Qin, 2022; Gordon et al., 2023; Bahar &
Tavsanoglu, 2024; Bai et al., 2012, 2022; Mipam et al., 2019), ami a jelen vizsgalti teriileteinken
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is hasonloan alakult. A legintenzivebb legeltetési sdvban a (50 m) a szaraz gyepben a teljesen a

szarazsagot jelzd Hordeum hystrix valt dominanssa.

6.1.2. Duna-Tisza (Kunpeszér)

6.1.2.1. Kvadratonkeénti és teriiletenkénti fajszamok alakulasa

A vizsgalt Kunpeszér kornyéki legelokon a fajszam a karamtol valo tavolsag esetében
folyamatosan nétt (19. abra). A leginkabb igénybe vett savban a 0-50 m-re jellemzett a
legeltetési nyomas a legnagyobb, meghaladja az 1 4llat/ha értéket. Ez jelentds taposassal is jar.
A gyomok szamdra sincs ennek ellenére jo kornyezeti legehetdség kialakulni, rendszerint
tomegesen csak 1-1 gyom faj 3képes csak eluralkodni. Minelemzett érték az dsszfajszam és az

atlagos fajszam is lineéris novekedést mutatott a legeltetési nyomas csokkenésével.
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19. dbra A kunpeszér melletti Vitézsor fajszamai a karamtol valo tavolsag fliggvenyében

6.1.2.2. A fajok természetvédelmi érték kategoriak (TVK) szerinti megoszlasa a vizsgalt
vegetdcio tipusokban

A teriiletek értékelésekor hasonldan a hortobagyi régiohoz a fajszam mellett a vegetaciod
Osszetétele is nagyon fontos, hanem a fajosszetétel is rendkiviil fontos. A szikes hortobagyi
adatokhoz képest a homoki felvételekben nem csak egy Fetsuca faj jelnet meg, hanem sikertilt

tobb taxont is azonositanunk. Az 1. tdblazat tartalmazza a fajokat és azt, hogy az egyes eltérd
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legeltetési nyomas alatt all6 teriileteken mely fajok jelentek meg. A teriileten 4 Festuca fajt is

azonositottunk. A Festuca vaginata, ami véarhatd volt a nyilt homoki gyepekben minden sdvban

megjelent és leginkabb a leginkabb igénybe vett, legkisebb 0sszboritasu teriileteken fordult eld.

A Festuca wagneri szintén mind a harom sdvban megtalalhato, de a kisebb legeltetési nyomas

alatt allo teriileteken nagyobb a boritasa. A Festuca pseudovaginata és a Festuca tomanii is

legnagyobb aranyban a kozepes legeltetési nyomas alatt all6 teriileten fordult eld. A két faj

kozil a Festuca tomanii boritasi értékei voltak kisebbek

1. tablazat A vizsgalt teriileteke elofordulo Festuca fajok boritdsi értékei %-ban

0-50 mm 50-150 m 150 m-
Festuca pseudovaginata 10 10| 5 10| 5| 4] 4 10 5/ 4 5/ 5|4
Festuca tomanii 5| 5 4 4] 4 5 4|1 4 2 4] 4
Festuca vaginata 2 5 1 2 2| 2 4] 2
Festuca wagneri 2 4 4 10| 8 8| 4] 5] 5 15 2001 5 101 5| 5

A vegetacid természetességének a megallapitasara a gyepképzdfajok alapjan a hortobagyi

mintakhoz hasonléan itt is a Simon (2000) természetvédelmi kategoriat (TVK) alkalmaztuk,

ami a degradalt és a természetes fajokat jol elkiiloniti.

A legeltetési nyomas csokkenésével a természetes fajok (a védett: KV, V; a kisérd: K; az

allomanyalkotd: E) aranya nétt és a degradaciot jelzo fajok itt a természetes zavarastiirok (TZ)

aranya csokkent (20. abra). A gyomfajok (GY) estében tortént emelkedés a masodik kategdridba

tartozo felvételek adatainak alapjan, aztan a legtavolabbi sdvban szintén csokkent a gyomok

aranya.
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20. abra A Kunpeszér melletti teriiletek vegetdciot alkoto fajainak természetvédelmi mutatoi

(TVK) alapjan torténé megoszlasa a karamtol valo tavolsag fiiggvényében

6.2.2.3. A terméshozam és a takarmanymindség alakuldsa

A legeltetési nyomds csokkenésével a terméshozamok és a takarmany mindség

folyamatosan nétt (21. abra).
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21. abra A kunpeszér melletti mintateriiletek vegetaciojanak a terméshozama és a
takarmanymindség alakulasa a karamtol valo tavolsag fiiggvényében

6.1.2.4.A4 vizsgalt vegetdcio tipusok diverzitas vizsgadlati eredményei
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22. abra A kunpeszér melletti mintateriiletek A: Simpson és B: Shannon diverzitasi értékei
a karamtol valo tavolsag fiiggvényében

A vizsgalt honoki gyepek diverzitasi értékein alapjan csak a legeltetési nyomasnak
Osszeségében a biologiai sokféleség szempontjabol a legeltetés egyszerre karosithatja
¢s segitheti a gyepi 6koszisztémakat. Mig a tilzott legeltetési nyomas az dshonos ndvényfajok

jelentds csokkenéséhez vezethet, a kiegyensulyozott legeltetésrdl kimutattak, hogy eldsegiti a
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bizonyos gyepi madarak és mas vadon €16 allatok szamara kedvezé feltételeket (Kotsonas et
al., 2021). A legeltetés és mas 6kologiai folyamatok kozotti kolesonhatasok osszetettek; példaul
mig a mérsékelt legeltetés novelheti a novényfajok sokféleségét, a legeltetés hianya a fas
novények térhoditdsahoz vezethet, ami tovabb rontja a gyepek éldhelyét (Wu et al., 2008,
2014).

A természetvédelmi értékelések alapjan kozos volt, hogy az 50 m-en 1évo vegetacid a
legdegradaltabb mind a két idészakban is. Eltérés is kimutathatdo a tendencidban a szikes
teriileten és a homoki vegetacioban is. Az iirmds szikes puszta (Artemisio santonici-Festucetum
pseudovinae) fajosszetételére a legeltetési intenzitas erdssége jelentdsen nem valtozott meg,
ami azt er0siti meg, hogy ebben a gyeptipusban a legeltetési intenzitas ellenére a gyepben
torténd vegetacio valtozas kisebb volt. Az ecsetpazsitos (iide gyep) sziki rét esetében, ami
igazolja azt a kordbbi tajhaszndlti format is, hogy az ecsetpazsitos vegetacid allomanyokat
kaszalni kell.

A homoki teriileten viszont a vegetacid degradacidja és a legeltetési nyomas kozott
egyenes aranyossag volt. A homok a legeltetési nyomast a gyep nem toleralja olyan mértékben,
mint a szikes gyep. Osszevetve a homoki teriiletek legeltetési nyomas soran kialakult vegetacio
gazdagsagat az lirmds pusztan, ami a legfajgazdagabb volt az atlagos kvadratonkénti fajszdm
csak 14 volt, addig a homoki teriileten az ,,A” sdvban 20 feletti, és a legtavolabbi teriileteken, a
legkisebb legeltetési nyomasnak kitett ,,C” sdvban 40 f6l6tt volt a fajok szdma, s6t az 50 fajt is
eléti. Ezen til a dominans fajok a Festuca taxonok esetében valtozatosak voltak a szikes

teriilethez képes, ahol csak egy a Festuca pseudovina talalhatdé meg.

6.2. Festuca vizsgalatok

6.2.1. A Festuca ovina és Festuca valesiaca alakkorok kivalasztott taxonjainak morfologiai,

genetikai és conologiai adatok alapjan torténd kritikai elemzése

6.2.1.1. Festuca vaginata Waldst. & Kit. ex Willd. — Magyar csenkesz

Rendszertani besorolds és nomenklatira
A F. vaginata, kozismert nevén magyar csenkesz, a Festuca ovina aggregatum egyik
legjellegzetesebb és legjobban ismert tagja a Karpat-medencében. Rendszertanilag a

Psammophilae Pawlus sorozatba tartozik, amely a homoklaké (psammofita) fajokat tomoriti
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magaba (Galli et al., 2006; Penksza, 2009). A faj a pannon homokpusztak egyik legfontosabb
karakterfaja, és egyben a Festucetum vaginatae novénytarsulas névadoja és dominans eleme
(So00, 1964; Borhidi et al., 2012). Taxondémiai statuszat és elhatarolasat a rokon fajoktol szamos
vita 6vezte. KiilonOsen a savanyui homokteriileteken el6fordul6 taxonokkal valo kapcsolata nem
volt egyértelmil. Kordbban a savanyu homoki gyepek dominans csenkeszét is gyakran F
vaginata-ként azonositottak, vagy a morfologiailag hasonlo Festuca dominii Krajina taxonnal
hoztak 0Osszefiiggésbe. A legijabb kutatasok azonban, herbariumi és terepi gyujtésekre
alapozva, egyértelmusitették, hogy a F. dominii nem fordul el6 a Pannon-régidban, és a savanyu
homoki gyepek dominans faja a Festuco vaginatae-Corynephoretum tarsulasban maga a F

vaginata (Penksza et al., 2019).

Morfologiai és anatomiai leirds

A F. vaginata morfoldgiai ¢€s anatdmiai bélyegei viszonylag jol koriilhataroltak, és
kulcsfontossagtiak a terepi €s laboratdriumi azonositas soran.

Habitus és vegetativ szervek: Eveld, stirti, kemény, félgémb alaka zsombékot képezd
pazsitfli. Tolevelei mereven feldllok, drotszeriiek, keresztmetszetben Gsszehajtottak. A
legfontosabb vegetativ bélyege a tdlevelek szine és felillete: a levelek szortelenek és
jellegzetesen kékeszoldek, viaszos bevonattol hamvasak (glaucous). Ez a szin a terepen is
konnyen felismerhetdvé teszi, és élesen megkiilonbozteti a rokon, élénkzold leveli F
pseudovaginata-tdl (Penksza, 2003 in Szabd et al., 2017; Penksza et al., 2020).

Levél-anatémia: A faj azonositdsanak legmegbizhatobb moddszere a tdlevél
keresztmetszetének vizsgalata. A F. vaginata az On. eu-ovina tipusba tartozik, amelyre a
folytonos szklerenchima-gytrii jellemzd. A levéllemezben a szilarditoszovet (szklerenchima)
egybefliggd, vastag gylriit alkot a kiils6 epidermisz alatt, amely a mezofillum mentén
végigfutva egységes vastagsdgu. Ez a bélyeg egyértelmilen elvélasztja a megszakitott
szklerenchima-kdtegekkel rendelkezd fajoktol, mint amilyen a Festuca rupicola (Galli et al.,
2006; Penksza, 2009; Penksza, 2003 in Szab¢ et al., 2017).

Generativ szervek: A bugaviragzat (panicula) viszonylag rovid és tomott, hossza
altalaban (4—)5-7 cm kozott valtozik (Penksza, 2003 in Szabd et al., 2017). A fiizérkék 4-5
viragbol allnak (Penksza et al., 2020). A legfontosabb generativ diagnosztikai bélyeg a kiilsd
toklasz (lemma) csticsanak morfologidja. A F. vaginata esetében a lemma széalkatlan, vagy csak
egy rendkiviil rovid, legfeljebb 0,1-0,4 mm-es hegyben végzddik, amely szalkdnak nem
tekinthetd (Penksza et al., 2020; Smarda et al., 2007 in Penksza et al., 2021). Ez a tulajdonsag
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markansan megkiilonbozteti a jol fejlett szalkdval rendelkezd rokon taxonokt6l, mint a F

pseudovaginata vagy a F. tomanii.

Genetikai jellemzok

A Festuca vaginata genetikai jellemz6i, kiilonosen a ploiditasi szintje, a taxonoémiai
vitak kozéppontjadban allnak, ami ravilagit a fajon beliili lehetséges komplexitasra.

Ploiditasi szint: A faj kromoszomaszamara vonatkozoan a szakirodalomban egymasnak
ellentmondd adatok taldlhatok. Smarda (2008) roméniai és magyarorszagi populaciokbol
szarmazd mintdk 4ramlési citometrids vizsgélata alapjan a fajt egyértelmiien diploidnak
(2n=2x) talalta. Ezzel szemben Penksza (2003) eredeti leirdsara és az & munkdassagara
hivatkozd késobbi kozlemények (pl. Szabo et al., 2017) a fajt tetraploidként (2n=4x=28)
emlitik. Ez a jelentOs eltérés arra utalhat, hogy a Festuca vaginata név alatt valdjaban egy
kriptikus fajkomplexum, vagy legaldbbis eltérd ploiditasi szintii citotipusok sora htizodhat meg.
A taxonOmiai stabilitds megkérddjelezddik, amint a citogenetikai adatokat is figyelembe
vessziikk. Mig a faj morfologiailag és conoldgiailag jol koriilhatarolhatonak tiinik, a
szakirodalomban fellelhetd, egymasnak ellentmondd ploiditasi szintekre vonatkozé adatok arra
utalnak, hogy a Festuca vaginata név alatt egy kriptikus fajkomplexum vagy legalabbis
citotipusok sora huzédhat meg. Ez a bizonytalansag alapvetéen befolyasolja a rokon
taxonokkal, példaul a F. pseudovaginata-val vald 6sszehasonlitasok értelmezését, hiszen nem
egyértelmil, hogy az Gsszevetés melyik citotipussal torténik. A taxonomia alapja a tiszta, jol
definialt egységek megkiilonboztetése, és a F. vaginata hagyomanyosan ilyen "horgonyfajnak"
szamitott a pannon homoki gyepekben. A 2x/4x kiilonbség nem elhanyagolhato; a poliploidia
gyakran morfolégiai €s 6kologiai eltolddasokkal jar, €s a reproduktiv izolacio elso 1épése lehet.
kiilonbségei nem tisztazddnak, addig a fajjal kapcsolatos taxondmiai és conologiai
kovetkeztetések bizonytalan alapokon nyugszanak.

Molekularis adatok: Galli et al. (2006) a F ovina aggregatum tiz, taxonOmiailag
problematikus fajan végeztek molekularis vizsgalatokat, koztik a F vaginata-n is. Az
eredmények szerint a nukleéris riboszomalis DNS ITS régioja és a kloroplasztisz trnL (UAA)
intronja rendkiviil alacsony variabilitdst mutatott a vizsgalt taxonok kozott. A F. vaginata
esetében nem talaltak intraspecifikus variacidt, és a szekvencidk nem kiiloniiltek el
szignifikdnsan a tobbi vizsgalt fajtol. Ezek a molekuldris adatok 6nmagukban nem tdmasztjak

ala a morfoldgiai és ploiditasbeli kiilonbségek alapjan leirt fajok 6nallo statuszat, és a csoporton
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beliili kozos anyai eredetre vagy egy evoluciosan nagyon fiatal, gyors adaptiv radiacidra
utalhatnak, ahol a morfologiai differencidlodds megeldzte a neutrlis markerek divergencidjat

(Galli et al., 2006).

Okolégia és conolégia

Eléhely: A F vaginata egy kifejezetten psammofita, azaz homoklaké faj, amely a
Jellemzden nyilt, extrém szaraz, alacsony szervesanyag- ¢s tdpanyagtartalmu talajokon fordul
eld, ahol a kompeticié gyenge (Penksza et al., 2019; Penksza et al., 2020). Gyokérzetének
jelentds része a felsé 20 cm-es talajrétegben koncentralddik, amely a leginkdbb ki van téve a
gyors kiszaradasnak (Fekete et al., 1976 in Szab¢ et al., 2017) (2. tablazat).

Tarsulastani szerep: A faj a pannon medencére endemikus Festucetum vaginatae
Rapaics ex So6 1929 em. Borhidi 1996 (magyar csenkeszes homokpusztagyep) nevii
novénytarsulas névado és dominans faja. Ez a tarsulas a Festucion vaginatae So6 1929 (pontus-
pannon ével6 homokpusztak) szovetségbe s a Festucetalia vaginatae So6 1957 rendbe tartozik
(Borhidi et al., 2012; Penksza et al., 2021). A Festucetum vaginatae gyepek természetes
allapotukban is nyiltak, alacsony (40-50%) boritassal rendelkeznek, és a talajfelszinen jelentOs
a kriptogdm (moha-zuzmd) szinlizia, amely fontos szerepet jatszik a talajfelszin

stabilizalasdban és a vizhaztartasban (Borhidi et al., 2012; Szabo et al., 2017).

Osszefoglalé tiblazat
A faj legfontosabb diagnosztikai bélyegeit az 2. tdblazat mutatja be.

2.Tablazat: A Festuca vaginata legfontosabb diagnosztikai bélyegei

Jellemz6 Leiras Forras(ok)
Habitus Stirli, kemény, félgomb alaktt | Simon (2000)

zsomb
Tolevél szine Kékeszold, hamvas (glaucous) Penksza (2003) in Szab¢ et al.

(2017)

Tolevél feliilete Szoértelen, sima Penksza et al. (2020)
Szklerenchima- Folytonos, a  mezofillum | Galli et al. (2006); Penksza
gyuri mentén egységes vastagsag (2003) in Szabo et al. (2017)
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Buga hossza

(4-)5-7 cm

Penksza (2003) in Szab¢ et al.
(2017)

Szalka hossza

Hianyzik, vagy max. 0,1-0,4
mm-es hegy

Penksza et al. (2020); Smarda et
al. (2007)

Ploiditasi szint

Diploid (2n=2x) VAGY

Tetraploid (2n=4x=28)

Smarda (2008); Penksza (2003)

Jellemzo tarsulas

Festucetum vaginatae

Borhidi et al. (2012)

6.2.1.2. Festuca pseudovaginata Penksza — Tecei csenkesz

Rendszertani besorolds és nomenklatura

A Festuca pseudovaginata Penksza egy viszonylag 1j, a tudomany szamara 2003-ban
leirt faj, amely a Karpat-medencében endemikus (Penksza, 2003). A faj a Festuca ovina
aggregatumba tartozik, és nevét a F. vaginata-hoz val6 feltiind morfoldgiai hasonlosagarol, de
egyben markans kiilonbségeirdl kapta. A taxon leirdsdnak alapjdul szolgald tipuspéldanyok
(locus classicus) a Vacratot melletti Kis-tecei-legel6rdl szarmaznak, innen a magyar neve is
(Penksza, 2003; Penksza et al., 2021). Felfedezése és leirasa jelentds 1épés volt a pannon
homoki gyepek taxondmiai és conologiai viszonyainak megértésében, mivel egy korabban

rejtett diverzitaselemre hivta fel a figyelmet (Penksza, 2003; Penksza et al., 2017).

Morfologiai és anatomiai leirds

A Festuca pseudovaginata morfologiailag és anatomiailag is jol elkiilonithetd a rokon
F vaginata-t6l, a kiillonbségek mind vegetativ, mind generativ szervekben megmutatkoznak (3.
tablazat.
Habitus és vegetativ szervek: A F. vaginata-hoz hasonloan siirli, gyepes novekedésii éveld. A
legszembet{indbb és a terepi azonositast leginkabb segitd bélyege a télevelek szine. Ellentétben
a F. vaginata hamvas, kékeszold leveleivel, a F. pseudovaginata tdlevelei élénk- vagy
vilagoszoldek, és hidnyzik réluk a viaszos bevonat (Penksza, 2003 in Szabd et al., 2017;
Penksza et al., 2021).

Levél-anatémia: A levélkeresztmetszet vizsgalata megerdsiti a faj onallosagat. Bar a
szklerenchimaszdvet ennél a fajnal is folytonos gytirit alkot, annak szerkezete eltér a F.
vaginata-¢tol. A szklerenchima-gytirti rendkiviil vastag, és a mezofillum oldaldn nem egységes,

hanem valtozo6 vastagsagu, ami kulcsfontossagli anatomiai kiilonbség. Fiatal levelek esetében
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a gyurl akar szakadozott is lehet, ami tovabbi megkiilonboztetd jegy (Penksza, 2003; Penksza
etal., 2021).

Generativ szervek: A bugaviragzat 5-8,5 cm hosszu, tehat atlagosan hosszabb, mint a
F vaginata esetében. A fiizérkékben gyakran megfigyelhetd egy meddo virdg a fiizérke csucsan
(Penksza et al., 2020). A legfontosabb generativ elkiilonitd bélyeg a kiilsé tokladszon (lemma)
talalhato, jol fejlett, 1,2—1,8 mm hosszu szélka, amely a szalkatlan F. vaginata-rol egyértelmiien
megkiilonbozteti (Penksza, 2003 in Szabd et al., 2017; Penksza et al., 2020). A pelyvak is
hosszabbak: az als6 pelyva 2,9-3,2 mm, a felsé 3,9—4,1 mm (Szabo et al., 2017).

Genetikai jellemzok

Ploiditasi szint: A faj genetikai jellemz6i konzisztensek €s megerdsitik taxondémiai
elkiiloniilését. A leirdsa oOta végzett citogenetikai vizsgalatok egyontetlien diploidnak
(2n=2x=14) talaltak (Penksza, 2003 in Szabb et al., 2017; Smarda, 2008). Ez a stabilan diploid
szint megegyezik a F. vaginata egyik kozolt citotipusaval, de eltér a masik (tetraploid)
citotipustol, ami aldtdmasztja a két taxon genetikai elkiilontilését.

Molekularis adatok: Mivel a fajt 2003-ban irtak le, a korabbi, széleskorli molekularis
taxondmiai vizsgalatok (pl. Galli et al., 2006) még nem tartalmaztak. Azonban a késobbi,
morfoldgia, anatomia, ploiditasi és 6koldgiai vizsgalatok megerdsitették faji onalld statuszat. A
Penksza et al. (2020) altal végzett fitolit-analizis érdekes eredményt hozott: a fitolit-Osszetétel
(kiilonosen az ELONGATE SINUATE tipusu fitolitok gyakorisdga) alapjan a F
pseudovaginata kozelebb all a F. tomanii-hoz, mint a morfoldgiailag hasonlobb F. vaginata-

hoz, ami komplexebb rokonsagi viszonyokra utal a homoki csenkeszek kozott.

Okolégia és conolégia

A Festuca pseudovaginata 6kologiai és conologiai jellemz6éi markénsan eltérnek a F
vaginata-¢tol, és a faj jelenléte specifikus tajtorténeti €s szukcesszids folyamatokra utal.

Eléhely: A faj nem a stabil, pionir homokpusztak ndvénye. Jellemz6en bolygatott,
masodlagos (szekunder) él6helyeken, gyakran felhagyott szantok, egykori katonai teriiletek
vagy erdodirtasok helyén kialakult regeneralddd gyepekben jelenik meg (Penksza et al., 2017;
Szab¢ et al., 2017). Talaja a F. vaginata élohelyekhez képest fejlettebb, gyakran egykori barna
erddtalajok maradvanyain alakul ki, amelyek szervesanyag-tartalma magasabb, mig pH-ja és

tdpanyagtartalma alacsonyabb lehet (Péter, 2021; Szabd et al., 2017). Fenologiailag is
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elkiiloniil, viragzasa 2-3 héttel korabban kezdddik, mint a F. vaginata-é, ami a kompeticid
elkertiilésének stratégidja lehet a stirlibb, fajgazdagabb vegetacioban (Szabo et al., 2017).

A F pseudovaginata nem csupan egy morfoldgiailag kiilonbdzé faj, hanem egy
Okologiai specialista, amely az ember altal Iétrehozott "tajtorténeti sebekben", azaz a bolygatott,
de a pionir allapotnal mar fejlettebb talaju él6helyeken taldlja meg életterét. Jelenléte egy adott
terlileten a multbéli erddirtasra és az azt kovetd masodlagos szukcesszios folyamatokra utal.
Mig a F vaginata a természetes, hosszl ideje stabil, extrém koriilményekkel jellemezhetd
pionir homokpuszték faja, a F. pseudovaginata a "zavart teriileteken" és "volt erdétalajokon”
jelenik meg. A tarsulasa, a Festucetum pseudovaginatae, fajgazdagabb €s tobb zartabb gyepre
jellemzo fajt tartalmaz, ami arra utal, hogy egy szukcesszios sorban elérehaladottabb allapotot
képvisel. A F. pseudovaginata 1éte ¢és elterjedése a pannon tdj antropogén atalakulasanak
bioldgiai lenyomata, amely a dinamikusan véltozo, regeneralodo teriiletek faja. Ezért
conoldgiai és természetvédelmi szempontbdl is kiemelt indikatorértékkel bir: jelenléte egy
teriilet multbeli bolygatottsagat és jelenlegi regeneracios potencialjat jelzi.

Tarsulastani szerep: A Festuca pseudovaginata sajat, 6nallo, a Pannon-medencére
endemikus asszociaciot alkot, a Festucetum pseudovaginatae-t (Penksza et al., 2021). Ez a
tarsulas szignifikansan kiilonbozik a Festucetum vaginatae-tol. Fajosszetétele gazdagabb,
boritasa stirtibb, és szignifikansan tobb Festuco-Brometea (zartabb, mezofilabb gyepekre
jellemzd) elemet tartalmaz. Diagnosztikai fajai tobbek k6zott a Colchicum arenarium, Ephedra
distachya, Koeleria majoriflora és Astragalus onobrychis, mig a zavarast jelz6 Cynodon

dactylon is gyakori benne (Penksza et al., 2021).

3. Tablazat: A Festuca pseudovaginata és a F. vaginata 6sszehasonlité diagnosztikaja

Jellemz6 Festuca Festuca vaginata Forras(ok)
pseudovaginata
Levél szine Elénk-/vilagoszold, Kékeszold, hamvas | Penksza (2003) in
nem hamvas Szabo et al. (2017)
Szalka hossza 1,2-1,8 mm Hiédnyzik, vagy | Penksza (2003) in
<0,4 mm Szabo et al. (2017)
Szklerenchima- Folytonos, de | Folytonos, Penksza (2003);
gyuri egyenetlentil vastag egységesen vastag Penksza et al.
(2021)
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Ploiditasi szint Diploid (2n=14) Diploid  (2n=2x) | Penksza (2003);
vagy Tetraploid | Smarda (2008)
(2n=28)
Tipikus talaj Bolygatott, fejlettebb | Pionir, nyers, | Péter (2021);
(volt erdd) talaj meszes homoktalaj Szabo et al. (2017)
Tarsulas Festucetum Festucetum Penksza et al.
pseudovaginatae vaginatae (2021)
Fajgazdagsag Magasabb Alacsonyabb Penksza et al.
(tarsulasé) (2017); Penksza et
al. (2021)
Zavarastiirés Magas, zavart | Alacsony, stabil | Szaboetal. (2017)
¢lohelyek ¢lohelyek faja
specialistaja

6.2.1.3. Festuca tomanii Korneck & T.Gregor

Rendszertani besorolds és nomenklatira

A Festuca tomanii Korneck & T.Gregor a Festuca ovina aggregatum egy viszonylag
Ujabban felismert és vizsgélt tagja, amely a Duna menti homoki gyepekben a F. vaginata és F.
pseudovaginata mellett fordul el (Penksza et al., 2020). Taxondmiai helyzete és rokonsagi
kore még aktiv kutatdsok targyat képezi, de a morfologiai €s mikromorfologiai vizsgalatok
egyértelmiien elkiilonitik a rokon homoki fajoktol. Magyarorszag florajaban 1 fajként tartjak

szamon (Péter et al., 2024).

Morfologiai és anatomiai leirds

A Festuca tomanii a legfeltiindbb morfologiai és anatomiai bélyegei alapjan kiilonithetd
el a tobbi homoki csenkesztdl (4. tablazat).

Habitus és vegetativ szervek: A faj leglatvanyosabb és legkdnnyebben felismerhetd
tulajdonsdga az eziistos-sziirke levélszin. Ezt a szint a levél abaxidlis (kiils6) epidermiszén
talalhato stirti, a tobbi fajhoz képest hosszabb trichomak (sz6rdk), valamint a sejtfalakba beépiilt
magas sziliclum-dioxid (szilika) tartalom okozza. Ez a jellegzetess€ég nemcsak a faj
azonositasat segiti, hanem fontos dkologiai adaptéacio is (Penksza et al., 2020).
Levél-anatémia: A levélkeresztmetszetben a szklerenchima-gytirti ennél a fajnal is folytonos,

ami a I vaginata csoportba sorolja. Azonban a gyliri szerkezete egyedi: a kozépso ér kozelében
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egy-harom beékelddd epidermiszsejt gyakran megszakitja a szilarditoszovet folytonossagat. Ez
a finom anatomiai bélyeg eltér mind a F. vaginata teljesen egységes, mind a F. pseudovaginata
egyenetlenlil megvastagodott gytirijétél, és fontos mikroszképos diagnosztikai karakter
(Penksza et al., 2020).

Generativ szervek: A bugavirdgzata a harom vizsgalt homoki faj (vaginata,
pseudovaginata, tomanii) koziil a legnagyobb ¢€s leglazabb szerkezetli. A fiizérkék 5-6 viragbol
allnak. A legfontosabb kvantitativ kiilonbség a kiilsé toklasz szalkéjanak hosszaban rejlik: a F.
tomanii szélkaja a leghosszabb, jellemzéen meghaladja a 2 mm-t, ami szignifikdnsan hosszabb,
mint a F. pseudovaginata (~1,5 mm) és a szinte szalkatlan F. vaginata szélkdja (Penksza et al.,

2020).

Genetikai jellemzok

Ploiditasi szint: A morfoldgiai ¢és fitolit-elemzések alapjan a F. pseudovaginata-hoz all
kozelebb (Penksza et al., 2020). A ploiditasi szint &ramlasi citometriaval torténd meghatarozasa
utan a faj diploid jellget mutat, ami megneheziti a kormoszémaszam alapjan torténd
elkiilonitését a Festuca wagneri-tol. (Balogh et al. 2023)

Molekularis adatok: A fitolit-analizis, amely a ndvényi szovetekben felhalmozddod
tomanii fitolit-6sszetétele, kiillonosen az ELONGATE SINUATE tipust fitolitok magasabb
aranya, nagyfokl hasonldsdgot mutat a F. pseudovaginata-val. Mindkét faj fitolit-garnitaraja
eltér a F vaginata-étol, ami arra utal, hogy ez a két, szalkaval rendelkezd faj kozelebbi
rokonsagban allhat egymassal, mint a szalkatlan F. vaginata-val (Penksza et al., 2020). Az
epidermisz magas sziliciumtartalmat energiadiszperziv rontgenspektroszkopiai (EDX) mérések
1s megerdsitették, ami a mikromorfoldgiai adaptacio biokémiai hatterét igazolja (Penksza et al.,
2020).

A Festuca tomanii esete tokéletesen demonstralja, hogy a makromorfologiai
hasonlosagok mogott mikroszkopikus szintli, de 6kologiailag és evolucidosan rendkiviil jelentds
kiilonbségek huzddhatnak. Az eziistds levélszint okozd szordzottség és szilikat-berakodas nem
csupan megjelenés szempontbol fontos, hanem egy komplex adaptacids stratégia. A szilicium
felhalmozéasa a novényekben ismert védekezési mechanizmus a szarazsag (a parologtatas
csokkentése révén) és a herbivoria (a kemény, koptato hatast levelek miatt) ellen. A F. tomanii
egy olyan evolucids utat képviselhet, ahol a speciaciot egy specifikus mikromorfologiai-

biokémiai adaptacio hajtotta. Ez az adaptécio, a "szilikat-pancél”, lehetévé tehette szamara,
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hogy a F. pseudovaginata mellett vagy helyett sikeresen kolonizalja a zavart, szaraz homoki
¢l6helyeket. Ez ravilagit arra, hogy a Festuca-taxondmia jovoje a klasszikus morfologia mellett

az ilyen funkcionalis-adaptiv bélyegek vizsgalataban rejlik.

Okolégia és conolégia

Eléhely: A F tomanii 5kologiai niche-e a F pseudovaginata-éhoz hasonlé. Jellemzéen
zavart ¢lohelyeken, masodlagos gyepekben, erdéfoltok szegélyén és felhagyott teriileteken
fordul eld, ahol a talajviszonyok mar eltérnek a pionir homokpusztakétol (Penksza et al., 2020;
Péter, 2021).

Tarsulastani szerep: Conologiai szerepe még tovabbi vizsgalatokat igényel, de
gyakran a F. pseudovaginata-val egyiitt fordul eld olyan éléhelyeken, amelyek potencialis
speciacids "forropontoknak" tekinthetdk (Penksza et al., 2020). Esztétikus, ezlistos megjelenése
¢s feltételezett szarazsagtiirése miatt kertészeti és gyeptelepitési felhasznalhatdsagat is aktivan
kutatjak. A csirazasi kisérletek azt mutattak, hogy a magjai jobban csirdznak tézeges vagy
kokuszrostos kozegen, mint a természetes homoktalajon, ami arra utal, hogy a szervesanyag-

felhalmozddas kulcsfontossdgu a megtelepedéséhez (Péter et al., 2024).

4. Tablazat: A Duna-menti homoki gyepek harom rokon Festuca fajanak dsszehasonlitasa

Jellemz6 Festuca Festuca Festuca tomanii Forras(ok)
vaginata pseudovaginata

Levél szine Hamvas, Elénkzold Eziistos-sziirke Penksza et
kékeszold al. (2020)

Levél feliilete Sima, Sima, szortelen Surtn, hosszan | Penksza et
szOrtelen szOros al. (2020)

Szalka hossza < 04 mm | 1,2-1,8 mm > 2,0 mm Penksza et
(gyakorlatilag al. (2020)
nincs)

Szklerenchima- | Folytonos, Folytonos, Folytonos, de | Penksza et

gyuri egységes egyenetlentil megszakitott al. (2020)

vastag
Ploiditas 2x vagy 4x 2x Ismeretlen Smarda
(2008);
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Penksza
(2003)
Fitolit- Eltérd Hasonl6 a F | Hasonl6 a F | Penksza et
osszetétel tomanii-hoz pseudovaginata- | al. (2020)
hoz
Jellemz6 Stabil, pionir | Bolygatott, Bolygatott, Penksza et
élohely meszes szekunder szekunder al. (2017);
homok homok homok Penksza et
al. (2020)

6.2.1.4. Festuca rupicola Heuff. — Pusztai csenkesz

Rendszertani besorolds és nomenklatura

A Festuca rupicola Heuff., vagy pusztai csenkesz, a Festuca ovina aggregatum egyik
legelterjedtebb és Okologiailag legjelentésebb faja a Pannon-régioban. A folytonos
szklerenchimaju eu-ovina csoporttal ellentétben a Festuca valesiaca alakkorbe (agg.) tartozik,
amelyre a megszakitott szklerenchima-gytirii a jellemzd. Ez a taxondmiai besoroléds alapvetd
anatomiai kiilonbségen alapul. A pannon 10sz- és sziklagyepek, valamint a zartabb homoki
sztyepprétek egyik legfontosabb €s leggyakrabban dominans faja (So6, 1964; Borhidi et al.,
2012).

Morfologiai és anatomiai leirds

Habitus és vegetativ szervek: Erételjes, stirli, nagy toveket képezd éveld pazsitfil,
amely gyakran nagy teriileteket borit be, és a gyepeknek jellegzetes, dominans megjelenést
kolesonoz. Levelei altalaban zoldek, merevek ¢€s erdteljesek (5. tablazat).

Levél-anatémia: A faj legfontosabb ¢és legmegbizhatobb diagnosztikai bélyege a
levélkeresztmetszetben lathat6. A szklerenchimaszovet nem alkot folytonos, egybefliggd
gyuriit, hanem 3, 5, 7 vagy esetenként tobb, az erekkel szemben elhelyezkedd, elkiiloniilt
kotegre tagolodik. Ez az anatdmiai szerkezet alapvetéen megkiilonbozteti a F. vaginata
csoportba tartoz6 fajoktol (pl. F. vaginata, F. pseudovaginata, F. tomanii), és a Festuca
valesiaca alakkorbe sorolja (Penksza, 2009; Penksza et al., 2018).

Generativ szervek: A buga és a flizérkék mérete, valamint a viragok szama a fiizérkén beliil

meglehetdsen valtozatos. A kiilsé toklasz (lemma) jol fejlett, hatdrozott szalkaban végzddik. A
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viragzati bélyegek (pl. szalkahossz, fiizérkehossz, pelyvak mérete) azonban nagymértékben
kvantitativ jellegliek, és jelentds atfedést mutatnak a rokon taxonokkal, mint példaul a F
valesiaca vagy a F. brevipila. Emiatt a biztos azonositashoz a morfologiai vizsgalatok mellett a
levélanatomiai struktura ellenérzése elengedhetetlen (Alegro & Sostari¢ in Penksza et al., 2019;

Penksza et al., 2022).

Genetikai jellemzok

Ploiditasi szint: A kozép-europai, kiilondsen a pannon populaciok citogenetikai
vizsgalatai konzisztensen hexaploidnak (2n=6x=42) talalték a fajt (Smarda, 2008; Smarda &
okologiai toleranciajaval és kompetitiv képességével.

Molekularis adatok: Galli et al. (2006) ITS-régiora vonatkozo vizsgéalataiban a F
rupicola mutatta a legnagyobb intraspecifikus variabilitast a vizsgalt tiz taxon koziil. Ez a
nagyobb genetikai valtozatossag 6sszhangban van a faj hexaploid, valosziniileg allopoliploid
(tobb  kiilonbozd 6s hibridizacidjabol szdrmazd) természetével ¢és Kkiterjedt foldrajzi
elterjedésével. A genomméret-vizsgalatok tagabb evolucids kontextusba helyezik a fajt. Smarda
et al. (2008) kimutattak, hogy a Festuca nemzetség evolucioja soran egy 0si, a nemzetség
kialakulasat megel6z6 genomduplazodast kdvetéen a monoploid genomméret csokkenésének
tendenciaja figyelhetd meg. Ez a "genom-downsizing" folyamat kiilondsen a fiatal, gyorsan
evolvald csoportokban, mint amilyen a F valesiaca alakkor is, dramai mértékii lehet. A
hexaploid F. rupicola genomja is ezen, a felesleges genetikai anyag eltavolitasara iranyulo,
evoluciodsan elényos folyamat részese lehet (Smarda et al., 2008).

A Festuca rupicola hexaploid természete nem csupan egy citogenetikai adat, hanem a faj
okologiai sikerének és dominancidjanak kulcsa a pannon gyepekben. A megduplazdodott
genomkészlet nagyobb genetikai variabilitast és adaptacios potencialt biztosit, ami lehetéveé
teszi szamara, hogy a pionir homoki fajoknél (pl. F vaginata) kompetitivebb, zartabb ¢és
produktivabb €lohelyeket hoditson meg. A pannon csenkeszeknél megfigyelhetd ploiditasi sor
(2x — 4x — 6x) egyértelmii mintazatot mutat, amely egyben egy okologiai-szukcesszios sort
is leképez a nyilt homoktol a zart sztyeppig. A poliploidia dltalanosan ismert hatasa a "gigasz-
hatas" (nagyobb sejtek, robusztusabb szervek) €s a megnovekedett stressztolerancia. A F.
rupicola d6kologiai niche-e (10sz, sziklagyepek) stabilabb, de egyben kompetitivebb kdrnyezetet
jelent, mint a nyilt homok. A sikerhez nagyobb biomassza-produkciora és a tobbi fajjal

szembeni jobb versengdképességre van sziikség. A hexaploidia biztositja a F. rupicola szamara

79



azt a genetikai "nyersanyagot", amelybdl a sikeres adapticid és a kompetitiv folény

kialakulhatott.

Okologia és conologia

Eléhely: A Festuca rupicola 6kologiai igényei jelentésen eltérnek a F. vaginata csoport
tagjaiétol. Nem a nyers homoktalajok faja, hanem a mélyebb rétegii, kotottebb, tapanyagokban
gazdagabb talajokat részesiti eldnyben. Elsdsorban a pannon 16szhatak, a hegylabi lejtok, a
sziklagyepek €s a humuszban gazdagodott, zartabb homoki sztyepprétek jellemzo faja (Penksza
et al., 2022).

Tarsulastani szerep: A Festuca rupicola a pannon erdéssztyepp-zona kulcsfontossagu,
zonalis novénytarsulasainak névado és dominans faja. A Festucion rupicolae So6 1940 corr.
1964 (pannoéniai sztyepprétek) szovetség és a Festucetalia valesiacae Br.-Bl. & Tx. ex Klika
1934 (szubkontinentélis szaraz gyepek) rend karakterfaja (Borhidi et al., 2012). Jelenléte €s
dominancidja stabil, zart, nagy fajgazdagsagt, természetvédelmi szempontbol rendkiviil értékes
gyepekre utal. Ezek a tarsuldsok az eurdzsiai sztyepp-vegetacid legnyugatibb elddrsei, €s
szamos ritka, védett ndvény- és allatfajnak adnak otthont (Szentes et al., 2013; Borhidi et al.,

2012).

5. Tablazat: A Festuca rupicola diagnosztikai profilja

Jellemz6 Leiras Forras(ok)
Szklerenchima Megszakitott, 3-7 (vagy tobb) | Penksza (2009); Penksza et
tipusa elkiiloniilt koteg al. (2018)
Ploiditasi szint Hexaploid (2n=6x=42) Smarda (2008); Smarda &
Ko¢i (2003)
ITS variabilitas Viszonylag magas intraspecifikus | Galli et al. (2006)
variabilitas

Jellemzo talajtipus | Losz, sziklagyep talaj, kotottebb | Borhidi et al. (2012)

homok
Fé tarsulastani | Festucion rupicolae, Festucetalia | Borhidi et al. (2012)
egység valesiacae
Okolégiai szerep Zonalis sztyepprétek domindns, | So6 (1964); Borhidi et al.
tarsulasalkoto faja (2012)
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6.2.1.5. Festuca javorkae Majovsky — Javorka-csenkesz

Rendszertani besorolds és nomenklatura

A Festuca javorkae Majovsky a Festuca rupicola alakkorbe tartozo, vitatott taxonomiai
statusza és kevéssé ismert faj. Eredetileg a Csallokozbél (Szlovakia, Cenkov kornyéke) irtak
le, és a Pannon-medencében endemikus taxonnak tartjak (Penksza, 2000 in Herczeg et al., 2009;
Péter, 2021). Nomenklaturai helyzetét tisztaztak, és a Festuca majovszky név szinonimajanak
tekintik (Dostal, 1989 in Péter et al., 2021). Onallo faji statuszat elsdsorban a F rupicola-tol
eltéré ploiditasi szintje alapozza meg, morfologiai elkiilonitése azonban rendkiviil

problematikus.

Morfologiai és anatomiai leirds

Habitus és vegetativ szervek: Morfologiailag rendkiviil hasonlit a F. rupicola-hoz, és
a terepi elkiilonitésiik szinte lehetetlen. Az eredeti leirast késobb kiegészitették szdvettani
eredményekkel, de a rendelkezésre allo forrasok ezeket a finom anatomiai kiilonbségeket nem
részletezik (Péter et al., 2021).

Levél-anatémia: Mivel a F. rupicola alakkorbe tartozik, a szklerenchimaja valoszintileg
megszakitott kotegekbdl all. A taxonomiai problémak miatt a biztos azonositdshoz a
levélszovettani vizsgalat fontos, de még ez sem mindig vezet egyértelmli eredményre a
morfoldgiai bélyegek atfedése miatt (Penksza et al., 2020).

Generativ szervek: A virdgzati morfologiai bélyegek valosziniileg teljes mértékben
atfednek a F. rupicola és mas rokon fajok értékeivel, igy diagnosztikai értekiik csekély (6.

tablazat).

Genetikai jellemzok

Ploiditasi szint: A faj legfontosabb és legstabilabb elkiilonitd bélyege a ploiditasi
szintje. A F. javorkae egyértelmiien tetraploid (2n=4x=28), ami markansan megkiilonbdzteti a
hexaploid F. rupicola-t6l (Galli et al., 2001, 2006; Smarda et al., 2007, 2008 in Péter et al.,
2021). Ez a citogenetikai kiilonbség adja a faj 6nallosaganak legfobb érvét.

Molekularis adatok: A F. javorkae szerepelt a Galli et al. (2006) altal végzett
széleskorli molekularis vizsgalatban. Az eredmények szerint az ITS és #rnL szekvencidk alapjan

a faj nem mutatott szignifikans eltérést a tobbi vizsgalt F. ovina agg. taxontol. Ez ismételten a
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csoporton beliili recens, komplex evolucidés folyamatokra utal, ahol a ploiditasi szintek
valtozasa ¢€s a morfologiai differencialédas gyorsabb lehet, mint a neutralis DNS-markerek
evolucioja (Galli et al., 2006).

A Festuca javorkae tetraploid citotipusként egy evolucidés koztes 1épcsofokot
képviselhet a diploid 6sok és a sikeresebb, dominans hexaploid F. rupicola kozott. Okologiai
szerepe ezt tiikkrozi: egy sziik, atmeneti niche-t foglal el, ahol a pionir fajok mar kiszoruléban
vannak, de a zart gyepek kompetitiv fajai (mint a F. rupicola) még nem vették at teljesen az
uralmat. A ploiditasi sor a pannon csenkeszeknél (2x — 4x — 6x) egyértelmt, és a F. javorkae
a 4x szintet képviseli. Tarsuldsai fajszegényebbek ¢€s alacsonyabb diverzitasuak, mint a
kornyezd gyepeké, ami arra utalhat, hogy egy kompetitiven gyengébb fajrol van szd, amely
csak ebben a specifikus, &tmeneti zonaban tud fennmaradni. A F. javorkae egy €16 példa lehet
a poliploid evoluci6 egy lehetséges "zsdkutcdjara" vagy egy még folyamatban 1évo, de kevésbé
sikeres agara. Mig a hexaploidia a F. rupicola esetében egyértelmiien sikeres adaptaciot
eredményezett, a tetraploidia a F. javorkae esetében egy dkologiailag sziikebb, kevésbé stabil
niche elfoglalasara volt elegendd. Természetvédelmi szempontbol ezért kiemelten értékes, mint

egy evoltcids folyamat ritka tanuja.

Okolégia és conolégia

Eléhely: A F. javorkae homoki teriileteken fordul el, de nem a nyilt, pionir gyepekben.
Okologiai szempontbol a nyilt és a zart homoki gyepek kozotti atmeneti (ekoton) zéndban
helyezkedik el (Péter, 2022; Péter et al., 2021). Nem jellemzd a tipikus szikes pusztakra, bar
eléfordulhat 16sz- és szikes talajok kontaktzonajaban (Herczeg et al., 2009).

Tarsulastani szerep: A faj képes 6nalld, de viszonylag fajszegény, alacsony diverzitasu
tarsulast (Festucetum javorkae) alkotni. Ezekben a gyepekben a Festucion vaginatae (nyilt
homoki gyepek) szovetség elemei még dominalnak, de mar megjelennek a Festucetalia
valesiacae (zartabb sztyepprétek) rendjének fajai is, ami a tarsulas atmeneti jellegét mutatja
(Péter et al., 2021). A faj magyarorszagi eléforduldsa €s tarsuldsalkotd szerepe tovabbi
megerdsitést igényel, mivel a hazai, korabban F. javorkae-ként azonositott példanyok egy része

a vizsgalatok sordn F. rupicola-nak bizonyult (Péter, 2022).

6. Tablazat: A Festuca javorkae és a F. rupicola 6sszehasonlitasa

Jellemz6 Festuca javorkae Festuca rupicola Forras(ok)
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Ploiditasi szint Tetraploid Hexaploid Péter et al. (2021);
(2n=4x=28) (2n=6x=42) Smarda (2008)

Morfolégiai Nagyon nehéz, | - Penksza et al.

elkiilonités gyakorlatilag (2020); Péter et al.
lehetetlen (2021)

Okologiai niche Szik, atmeneti | Széles, stabil (zart | Péter (2022);
(nyilt-zart gyep | sztyepp, sziklagyep) | Borhidi et al.
kozott) (2012)

Tarsulasanak Fajszegény, alacsony | Fajgazdag, magas | Péter et al. (2021)

jellege diverzitast diverzitasu

Elterjedési Pannon endemikus, | Széles korben | Péter (2021);

statusz ritka elterjedt, gyakori Simon (2000)

6.2.1.6. Festuca wagneri Degen, Thaisz & Flatt — Rakosi csenkesz

Rendszertani besorolds és nomenklatura

A Festuca wagneri Degen, Thaisz & Flatt, vagy rakosi csenkesz, a Pannon-medencére
endemikus, a Festuca ovina aggregatumba tartozo faj (Péter et al., 2021). Taxondmiai statusza
sokaig bizonytalan volt, gyakran csak a F sulcata (ma F. rupicola) egyik valtozatanak
tekintették. Penksza & Engloner (1999/2000) munkdja erdsitette meg ©6nallo faji rangjat,
amelyet azota a legtobb modern floramii elfogad (Péter, 2021). A zar6d6 homoki gyepek és
homoki sztyepprétek jellemzd, tarsuldsalkoto faja (Simon, 2000; Borhidi, 2003 in Péter et al.,
2021).

Morfologiai és anatomiai leirds

Habitus és vegetativ szervek: A fajon beliil jelentés morfoldgiai variabilités figyelhetd
meg, ami a taxonOmiai azonositast nehezitheti, ugyanakkor a gyakorlati felhasznalas
szempontjabol potencialt rejt magaban. Kutatok elkiilonitettek felallo (upright), elfekvd
(spreading) ¢és alacsony (low) novekedésii tipusokat, amelyek eltér6 gyepesedési
tulajdonsagokkal rendelkezhetnek (Péter et al., 2024).

Levél-anatomia: A faj levélszovettani jellemzoirdl a rendelkezésre allo forrasok nem
adnak részletes leirast. Mivel 0kologiailag és ploiditasi szintjét tekintve a F. rupicola és F.
Jjavorkae fajokhoz all kozelebb, valdszintisithetd, hogy szklerenchiméja a valesiaca tipushoz

hasonldéan megszakitott kotegekbdl all, de ennek megerdsitése tovabbi vizsgalatokat igényel.
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Generativ szervek: A virdgzati morfoldgiai paraméterekben szignifikans kiilonbségek
mutathatok ki a rokon fajokhoz képest. Példaul a F. wagneri és a F. tomanii 6sszehasonlitd
vizsgalata soran a két faj tobb virdgzati paraméterben is eltért egymastol, ami aldtdmasztja

elkiilontilésiiket (Péter et al., 2021) (7. tablazat).

Genetikai jellemzok

Ploiditasi szint: A Festuca wagneri citogenetikai vizsgélatok alapjan tetraploid
(2n=4x=28) (Smarda & Ko¢&i, 2003). Ezzel a ploiditasi szinttel a F javorkae-val all egy
csoportban, és elkiiloniil a diploid homoki fajoktol (F. pseudovaginata) és a hexaploid 16szgyepi
fajtol (F rupicola). Ez a tetraploid szint a pannon csenkeszek evolucios és szukcesszios soraban
egy fontos koztes allapotot képvisel.

Molekularis adatok: Galli et al. (2006) vizsgélataiban a F. wagneri is szerepelt. Az ITS
¢és trnL szekvencidk alapjan a faj nem mutatott intragenomikus polimorfizmust, és a kapott
szekvenciak azonosak voltak a tobbi vizsgalt £ ovina agg. taxonéval. Ez ismételten a csoporton
beliili szoros genetikai rokonsagra és a vizsgalt markerek alacsony felbontoképességére utal
ebben a komplexumban (Galli et al., 2006).

A Festuca wagneri 0kologiai és genetikai profilja alapjan a pannon homoki vegetaciod
szukcesszidjanak egy kulcsfontossagu, stabilizalo elemét képviseli. Tetraploid természete €s a
koztes (zaro6do homok) ¢éléhelyekhez valo adaptacidja idedlis fajja teszi a degradalt homoki
16szgyepekig (F. rupicola) tart, és a F. wagneri a kettd kozotti, humuszosodd, zarédd homoki
fazist foglalja el. Genetikailag is "koztes" helyzetli. Jelentds intraspecifikus morfologiai
variabilitdsa nagy genetikai valtozatossagra €és adapticids potencialra utal, ami rendkiviil
értekes a valtozo kornyezeti feltételekhez vald alkalmazkodasban ¢és a restauracios
projektekben. A F. wagneri nem csupan egy ritka endemikus faj, hanem a pannon homok
természetes regeneracios folyamatainak motorja. Természetvédelmi kezelések és restauracios
programok soran a faj megtelepitése vagy a szamara kedvezd feltételek biztositasa
kulcsfontossagli lehet a nyilt homokpusztak stabilizalasaban és a fajgazdagabb, zartabb

sztyepprétek felé torténd elmozdulasban.
Okolégia és conolégia

El6hely: A Festuca wagneri nem a pionir homoki gyepek faja. El6helyei a zar6do, a

nyilt homoknal humuszosabb, fejlettebb talaju teriiletek. Gyakran semleges vagy enyhén
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savanyl kémhatast homoktalajokon fordul eld, buckakdzi mélyedések szegélyén vagy olyan
teriileteken, amelyek korabban erddvel boritottak voltak, ¢és a talajprofiljuk fejlettebb, mint a
nyers homokpusztaké (Borhidi et al., 2012; Péter, 2021).

Tarsulastani szerep: A pannon homokpusztak bennsziilott, dominans, tarsulasalkoto
faja (Simon, 2000; Borhidi, 2003 in Péter et al., 2021). Els6sorban a homoki sztyepprétek, mint
példaul az Astragalo austriaci-Festucetum sulcatae jellemzd eleme (Péter et al., 2021).
Tarsulasaiban a homokpusztagyepi (Festucion vaginatae) €s a réti, mezofilabb elemek egyarant
megtalalhatok, ami élohelyének atmeneti jellegére utal (Borhidi et al., 2012). Korabban csak a
Duna-Tisza k6zérdl volt ismert, de Gjabb kutatasok a Kisalfoldon is kimutattak jelenlétét, ami
fontos uj adat a faj elterjedésével kapcsolatban (Péter et al., 2021). Takarmanyértékét is
vizsgaltak, és a tobbi homoki csenkeszhez hasonléan magas szdrazanyag- €s rosttartalom, de

alacsony nyersfehérje-tartalom jellemzi (Fiirész et al., 2022).

7. Tablazat: A Festuca wagneri 6ko-taxonomiai adatlapja

Jellemz6 Leiras Forras(ok)
Ploiditasi szint Tetraploid (2n=4x=28) Smarda & Koéi
(2003)
Morfolégiai variabilitas Magas  (felallo, elfekvd, | Péter et al. (2024)
alacsony tipusok)
Jellemzo talaj Z4rodo, humuszosod6, | Borhidi et al.
semleges-enyhén savanyu | (2012); Péter
homok (2021)
Jellemz6 tarsulas Homoki sztyepprétek | Péter et al. (2021)
(4stragalo-Festucetum
sulcatae)
Szukcesszios szerep Koztes, a nyilt és zart gyepek | Péter (2021);
kozotti stabilizalo faj Borhidi et al
(2012)
Természetvédelmi/Gyakorlati Pannon endemikus, | Péter et  al.
jelentdség homokteriiletek (2024); Flirész et
restauracigjaban  potencialis | al. (2022)
kulcsfaj

6.2.1.7. Festuca brevipila Tracey
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Rendszertani besorolds és nomenklatira

A Festuca brevipila Tracey a Festuca ovina aggregatum egyik széles korben elterjedt és
gazdasagilag is jelentOs tagja. A taxonémidban gyakran a Festuca trachyphylla (Hack.) Krajina
név szinonimajaként kezelik. Eurazsiai elterjedésii faj, amelyet vilagszerte termesztenek
gyeptelepitési és takarmanyozasi célokra (Ruemmele et al., 2003). A magyar flordban valo
jelenlétét csak a kozelmultban erdsitették meg, igy hazai elterjedése és conologiai szerepe még

kevéssé ismert (Penksza et al., 2022).

Morfologiai és anatomiai leirds

Habitus és vegetativ szervek: Finom levéltexturajua, siirt, tomott gyepet alkotd éveld.
A levelek abaxialis (kiilso) feliiletén rovid, merev szOrok (trichomak) talalhatok, ami fontos
megkiilonboztetd bélyeg a csupasz levelii taxonokkal szemben, €s a tapintdsa érdes (scabrous)
(Penksza et al., 2018; Bednarska et al., 2024).

Levél-anatémia: A levélkeresztmetszetben a szklerenchima megszakitott kotegekbdl
all, ami a Festuca valesiaca alakkorbe sorolja. A kotegek elrendezddése jellegzetes, un.
"brevipila tipust", ahol a diszkrét szilarditokotegek nemcsak a fobb erekkel, hanem a kisebb,
jarulékos erekkel szemben is kialakulnak. Ez a finom anatomiai bélyeg segithet az
elkiilonitésében mas, megszakitott szklerenchimaju fajokt6l (Bednarska et al., 2024).

Generativ szervek: A viragzati morfologiai bélyegek, mint példaul a szalka hossza,
rendkiviil valtozékonyak és jelentds atfedést mutatnak a rokon hexaploid fajokkal, mint a F.
rupicola. Ezért a biztos azonositashoz az anatomiai és genetikai vizsgalatok elengedhetetlenek

(8. tablazat).

Genetikai jellemzok

A Festuca brevipila a listan szerepld fajok koziil genomikai szempontbdl a
megértésében.

Ploiditasi szint: A faj a citogenetikai vizsgéalatok alapjan konzisztensen hexaploid
(2n=6x=42) (Smarda, 2008; Smarda & Ko¢i, 2003; Qiu et al., 2020).

Molekularis adatok és genomika: A faj komplex evoluciods torténetének megértésében
attorést hoztak Qiu et al. (2020) kutatasai, akik PacBio Iso-Seq és Illumina szekvenalasi
technologidk kombinacidjaval hoztak 1étre egy magas mindségli referencia transzkriptomot a

faj szdmara. A filotranszkriptomikai analizis, amely a kifejez6d6 gének szekvencidit hasonlitja
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Ossze a rokon fajokéval, egyértelmiien alatdmasztotta a faj allopoliploid eredetét. Ez azt jelenti,
hogy a F. brevipila genomja tobb kiilonb6z6 6s hibridizacidjabol és az azt kovetd
kromoszomaszerelvény-duplazodasbol jott 1étre. A kutatasok szerint a feltételezett sziiloi
vonalak kozétt diploid (Festuca ovina subsp. ovina, Festuca valesiaca) és tetraploid (Festuca
ovina) taxonok egyarant szerepelnek. Ez a komplex, halozatos (retikulalt) evoluciés minta
jellemzo a teljes Festuca ovina aggregatumra. A F. brevipila genomjaban talalhat6 kiillonb6z6
eredetli szubgenomok nagyfoku hasonldsaga a szekvenalasi hibaktol valo megkiilonbdztetést
i1s megneheziti, ami a sziildi vonalak kozeli rokonsagara utal (Qiu et al., 2020).

A Festuca brevipila esete kivaloan szemlélteti, hogyan képesek a modern genomikai
eszkozok valaszt adni a klasszikus taxondémia altal évszdzada feltett kérdésekre. Az
allopoliploid eredet és a sziildi vonalak azonositasa konkrét bizonyitékot szolgaltat a Festuca
ovina aggregatumot jellemzd hibridizacids és poliploidizacios folyamatokra, amelyek a
morfoldgiai sokféleség hatterében allnak. A F. brevipila genomikai vizsgalata egy modellt
morfoldgiailag nehezen szétvalaszthatd fajok valdjaban kiilonbozd hibridizacidos események
eredményei. Ez a megkozelités — a genomikai adatok integralasa a morfologiaval és 6kologiaval

— jelenti a kiutat a taxondmiai bizonytalansagbol.

Okolégia és conolégia

Eléhely: A Festuca brevipila egy rendkiviil szarazsagtiir6, alacsony tapanyagigényi faj.
Jol teljesit un. "low-input management" rendszerekben, azaz kevés Ontdzést, tragyazast és
gondozast igényld koriilmények kozott. Ezen tulajdonsagai rendkiviil értékessé teszik a
gyeptelepitésben, a kertészetben és az er6zid elleni védelemben (Qiu et al., 2020; Ruemmele et
al., 2003).

Téarsuladstani szerep: Magyarorszagi természetes conologiai szerepe még feltaras alatt
all, mivel csak nemrég azonositottdk a hazai flordban (Penksza et al., 2022). Valdsziniisithetd,
hogy elsdsorban masodlagos, zavart gyepekben, utszéleken, vagy régebbi gyeptelepitésekbdl
kivadulva fordul elé. Természetes tarsulasokban betoltott szerepének tisztdzasa tovabbi
kutatasokat igényel.

7. Tablazat: A Festuca brevipila genomikai és taxonomiai profilja

Jellemz6 Leiras/Adat Forras(ok)
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Ploiditasi szint

Hexaploid (2n=6x=42)

Smarda (2008); Qiu et al.

(2020)

Evolucios eredet

Allopoliploid

Qiu et al. (2020)

Feltételezett sziiloi | F. ovina (2x), F. valesiaca | Qiuetal. (2020)

vonalak (2x), F. ovina (4x)

Genomikai eroforrasok PacBio Iso-Seq referencia | Qiu et al. (2020)
transzkriptom

Kulcsfontossagu Megszakitott, "brevipila | Bednarska et al. (2024)

anatomiai bélyeg

tipusu" szklerenchima

Gyakorlati jelentoség

Szarazsagtiird gyepalkoto,

takarmany

Qiu et al. (2020)

Ruemmele et al. (2003);
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6.2.2. Ploid vizsgalatok eredményei

Elézetesen végzett morfologiai és szovettani vizsgalatok eredményeként potencidlisan
meghataroztuk a taxonokat és az irodalmi adatok alapjan a ploid szintet is megadtuk. A vizsgalat
utan a ploid szint ismeretében korrigaltuk a meghatarozasokat ¢s megadtuk a fajok neveit is.
Az altalunk hasznalt miiszer a sejtciklus GO0/G1 szakaszat tudta mérhetéen kimutatni. Ez a

sejtciklusban a novekedési szakasz.

Az 23. abran a Homoktdvis Természetvédelmi Teriiletr6l szarmazd Festuca
pseudovaginata ploid szintje lathato, amely tetraploid fajt mutat. A faj tetraploid mivolta onnan
lathato, hogy az x tengelyen a G1 ndvekedési szakaszban mért kiemelkedés (sejtfelszaporodas)

kétszer olyan messze van, mint a diploid referencia Festuca vaginata-nal.

1 : All Ewents 6 All Events

150

100

Count
Count

Diploid{14. 18%:)

50

100 200 300 100 200 300
PE-A (% 109 PE-A {109

23. abra: A diploid Festuca vaginata (Homoktovis TT) és tetraploid Festuca pseudovina

(Homoktovis TT) ploiditasanak ésszehasonlitasa.

A 24. dbran a Barcsr6l szarmato6 Festuca brevipila mintak hasonlitottuk 6ssze a referencia
anyagként hasznalt, diploid Homoktovis TT-r8l szarmazd Fesstuca vaginata mintdkkal. Az
eredménybdl jol latszik, hogy a Festuca brevipila kiemelkedése haromszor olyan messze

helyezkedik el a grafikonon, mint a Festuca vaginata-é.
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24. abra: A diploid Festuca vaginata (Homoktovis TT) és a Festuca brevipila (Barcs)

A 25. ébran a korabbi morfologiai bélyegekre alapozo felmérések alapjan (So6 1964)
feltételezett gyorszentivani Festuca javorkae populdciobol vett mintak ploid

Osszehasonlitasa lathato a bizonyitottan Festuca javorkae fajhoz tartozo szlovakiai Csenkébdl,

ploiditas sszehasonlitasa.

szint

a locus classicus teriiletrél szarmazé egyedekel, valamint a diploid Homoktovis TT-bdl

szarmaz6 Festuca vaginata referencia eredménnyel. Az abran jol latszik, hogy a

Gydrszentivanrol szdrmazd mintak hexaploidok, ugyanis a kiemelkedési szakasza haromszor

olyan tavol vanak mint a referencia anyagban hasznalt, diploid Festuca vagneri. Ezental
eltérnek a Csenkérdl szarmazo tetraploid Festuca javorkae mintaktol, melyek a diploid refencia

értékektdl kétszer olyan tavolsagban emelkedik ki. Ez alapjan elképzelhetd, hogy a

gyOrszentivani faj az ismert hexaploid Festuca rupicola-hoz tartozik.
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25. abra: A diploid Festuca vaginata (Homoktovis TT) a hexaploid Festuca rupicola

(Gyorszentivan) és a tetraploid Festuca javorkae (Csenke) ploiditasanak sszehasonlitasa
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A 26. abran lathato grafikonok kicsit eltérnek a tobbitdl. Ezeken az dbrakon a lilaszin a
referencia anyagként hasznalt Festuca vaginata ploid vizsgélati adatinak grafikonon vald
elhelyezkedését mig a z0ld az Osszehasonlitdsban résztvett fajok a Kunbaracson gyiijtott
Festuca wagneri ¢s a Homoktovis TT-en gyljtott Festuca tomanii mintdk elhelyezkedését
mutatja. Az abrakon jol latszik, hogy a Festuca wagneri és a Festuca tomanii szinte ugyanolyan

tavolsadgra helyezkednek el a grafikonon és mind a ketté diploid, tehat a ploid szintjikk

megegyezik.
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26. abra: A diploid Festuca vaginata (Homoktovis TT) a tetraploid Festuca wagneri

(Kunbaracs) és a Festuca tomanii (Homoktovis TT) ploiditasanak osszehasonlitisa

6.2.3. Filogenetikai eredmények

Az eddigi vizsgalati eredmények alapjan a psbA-trnH2, kloroplasztisz szekvencia alapjan
vannak jelentds kiillonbségek, és az irodalmi adatok alapjan kirajzoltunk egy torzsfat, ami utal

arra, hogy eltérések lehetnek, de egyértelmiien még nem tudtuk kimutatni, hogy a vizsgalt

mintak kizarolag kiilon fajokként tekinthetok-e!
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Basal Fine-leaved

ntermediate

27. abra: A sajat és irodalmi adatok alapjan készitett Festuca torzsfa
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7. Osszefoglalas
A Hortobdgyon a szaraz (Artemisio santonici-Festucetum pseudovinae) ¢€és az {iide
(Alopecuretum pratensis) gyepteriiletek pérhuzamos tavaszi és 6szi vizsgalata lehetové tette,
hogy a legeltetés hatasait ne elkiilonitett esetként, hanem a legelé nyomas gradiense mentén,
Osszehasonlitdo keretek kozott elemezziik. Ez a modszer lehetévé tette annak egyértelmi
kimutatasat, hogy a legeltetésre adott valaszreakcid nem egyetemes, hanem erdsen fiigg az
okologiai feltételektdl és a vegetaciotipus okoldgiai és torténeti adottsagaitdl. Mig a korabbi
kutatdsok gyakran 4ltalanositottak a legeltetés hatasairol, jelen eredmények alapjan
egyértelmiien megallapithato, hogy a szaraz gyepek funkcionalis stabilitasa és rezisztencidja
jelentdsen eltér az lidebb, érzékenyebb sziki rétekétol.

A komplex és interdiszciplinaris megkdzelités, vagyis annak szemelOtt tartasa, hogy az
okologiai folyamatok alapos elemzése (pl. fajosszetétel, abiomassza-termelés és diverzitas
valtozésanak téridédinamikdja) szervesen Osszekapcsolodik a talajtani (avarfelhalmozodas,
taposas altal okozott tomorodés), mikrobioldgiai (tragya hatdsa a talaj mikrobidlis aktivitdsara
¢s a tapanyag-korforgasra) és tarsadalmi-gazdasagi (legeltetés vs. kaszalas gazdasagi
optimumanak meghatarozasa) aspektusokkal. Ez az integralt nézdpont lehetdévé teszi a
gyepeken zajlo folyamatok holisztikus megértését, ami nélkiilozhetetlen a hatékony
természetvédelmi stratégia és a fenntarthatd gazdalkodasi modellek kialakitdsédhoz.

Az eredmények alapjan a két aszpektus vizsgalata indokolt, mert igy a tavaszi allapotok
utan kialakult 8szi viszonyok is értékelhetdk és gazdasagi szempontbdl fontos, hogy akkor mi
véarhato, hogyan véltozik a vegetacié a legeltetés mellett. Osszességében megallapithaté, hogy
a szaraz gyep (Artemisio santonici-Festucetum pseudovinaere) legeltetésre alkalmas,
természetvédelmi, biomassza €s a diverzitds szempontjabol jol tolerdlja a legeltetést. Az iide
gyep tipus (Alopecuretum pratensis) fajszegény ¢€s a legeltetésre érzékenyen reagal, jelentds
leromlds mutathaté ki miden szempontbol, ezért gazdasagi hasznositds szempontjabol
kaszaloként vald alkalmazés indokolt.

A karamtol vald tavolsag fliggvényében, gradient alapi mintavételezés nemcsak
kvalitativ, hanem kvantitativ modon feltarta a legeltetési nyomads térbeli gradienseit, lehetdvé
téve a degradacio folyamatainak és a regeneracids zondknak a pontosabb lokalizalasat és
értelmezését. Ugyanakkor a tavaszi és 0szi aspektusok egyilittes értékelése betekintést nyujt a
gyepek szezonalis dinamikdjaba, regeneracios képességébe és a klimavaltozas altal egyre
sz¢€lsdségesebbé vald csapadékeloszlas kovetkezményeibe. Kimutattuk, hogy a hagyoményos

tavaszi maximum helyett az 6szi csapadékbdség 1) fenntarthatdsagi lehetdséget teremthet a
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legeltetési idény kiterjesztésére, ami nemcsak Okologiai, hanem jelentds gazdasagi
implikaciokkal is bir a hazai allattartds szamara. Az eredményeink alapjan az igazolddott, hogy
az irmos szikes puszta fajosszetételére, a legeltetési intenzitds erdssége kisebb hatédssal volt,
mint az ecsetpazsitos sziki rétére.

Gyepgazdalkodasi szempontbol fontos, hogy a mennyi biomasszara lehet szamitani a teriileten.
Ezen a téren az iirmds szikespuszta és az ecsetpazsitos sziki rét vegetacidja eltérd képet mutat.
Mind a két vegetaciotipusban a tavaszi és az dszi terméshozamai kozel azonosan alakultak. Ez
vélhetden a szélsOséges csapadékeloszlas szamldjara irhatd, mivel a napjainkban gyakran
elmarado, illetve kis mennyiségii csapadék visszaveti a gyep elsénovedékének a fejlodését, mig
a kordbban megszokotthoz képest bdségesebb 6szi csapadék, megndveli az szi sarju tomegét,
ezzel lehet6séget teremtve a legeltetési idény meghosszabbitasara.

A homoki teriileten viszont a vegetacidé degradacidja és a legeltetési nyomas kozott
egyenes aranyossag volt. A homok a legeltetési nyomast a gyep nem toleralja olyan mértékben,
mint a szikes gyep. Osszevetve a homoki teriiletek legeltetési nyomas soran kialakult vegetacio
gazdagsagat az iirmds pusztan, ami a legfajgazdagabb volt az atlagos kvadratonkénti fajszdm
csak 14 volt, addig a homoki teriileten az ,,A” savban 20 feletti, és a legtavolabbi teriileteken, a
legkisebb legeltetési nyomasnak kitett ,,C” savban 40 f616tt volt a fajok szama, s6t az 50 fajt is
eléti. Ezen til a dominans fajok a Festuca taxonok esetében valtozatosak voltak a szikes
teriilethez képes, négy is eléfordul a honoki gyepekben: Festuca vaginata., F. pseudovaginata.,
F. tomnii, F. wagneri.

A Pannon-medence Festuca taxonjai a specidlis éghajlati és talajviszonyokhoz vald
kornyezeti alkalmazkodas és a novénynemzetségen beliili genetikai sokféleség gyonyori
példai. Kivaldan alkalmazkodtak a legeltetéses mezOgazdasagi hasznositashoz €s a nyari
aszalyokhoz is, melyek utan kivalo regeneracios képességiik segiti a megujulasukat. Ezek miatt,
illetve hatalmas teriileti ardnyuk miatt nemzetgazdasagi jelentdségiik is nagy. Genetikai
potencialjuk felhasznédldsdhoz azonban kulcsfontossdgl az egyes taxonok genetikai alapon
tortend elkiilonitése.

A vizsgalt Festuca taxonok morfologiai és genetikai alapokon torténd taxondmiai
vizsgalata, a legmodernebb filogenetikai és citogenetikai kutatasok eredményit egésziti ki. A
ploidiaszint-meghatarozas alkalmazasa, kiilonosen a hazai anyagbdl, nemcsak a hazai
gyakorlatban, de nemzetkdzi szinten is korszerti és elengedhetetlen modszertan. A F. rupicola
hexaploid természetének egyértelmi igazolasa, a Festuca javorkae feltételezett el6fordulasanak
revizidja, és a Homoktdvisi egyedek helyes besorolasa dontd 1épést jelentenek évszazados

taxonomiai vitdk megoldasdban és megalapozzak a nemzetség hazai fajok taxonomiai
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helyzetének tudomanyos alapon torténd pontositdsat. A  morfo-anatomiai  (pl.
levélkeresztmetszet) és a genetikai (ploidia) megkozelitések integralasa, elengedhetetlen a
hasonléan komplex taxonomiai kutatasok szamara.

A taxondémiai bizonytalansdgok koOzvetlen coOnologiai  (ndvénytarsulastani)
kovetkezményekkel is jarnak. Egy-egy noOvénytarsulas helyes azonositdsa, leirdsa ¢és
conoszisztematikai besorolasa alapvetden fligg a dominans, tarsulasalkotd Festuca faj preciz
meghatarozasatol. A Karpat-medence homoki gyepeiben példaul a Festuco dominii-
Corynephoretum ¢és a Festuco vaginatae-Corynephoretum tarsulasok elterjedésének ¢és
nomenklatirajanak tisztazasa szorosan Osszefliggott a névadd Festuca taxonok taxondmiai

A ploid vizsgalatok soran a négy hazai és egy kiilfoldi helyszinen gytijtott, szazegy
mintabol végzett ploiditas vizsgalat tobb 1), érdekes eredménnyel szolgalt. A jelen vizsgalat
soran a hazai potencialisan Festuca rupicola-nak hatarozott példanyok, amiket Gydrszentivan
melldl gytjtottiink, hexaploidok voltak, amely megerdsiti az emlitett feltételezést. Elleneben
elveti, hogy a faj esetlegesen a korabban feltételezett Festuca javorkae fajhoz tartozzon (So6
1964). Ebbdl az kovetkezik, hogy a Festuca jvorkae hazai eléforduldsanak bizonyitasa tovabbi
vizsgalatokat igényel. Kérdéses volt a Homoktovis Természetvédelmi Teriiletrol gytijtott
szalkas kiilsd toklasszal rendelkezd, erésen eziistos, érdes leveli Festuca egyedek
hovatartozasa is. Tartozhattak volna a hexaploid Festuca tracyhyphylla taxonhoz, de ezek
tetraploidok, igy az emlitett feltételezés kizarhatd. Vizsgélataink sordn telepitett gyepeken
megtalaltuk az északi-elterjedésti Festuca brevipilla fajt. Természetes vegetacidban a Barcs
melletti savanyl homoki teriileten fordul el6. A ploid vizsgélat pedig igazolni latszik a
feltételezésiinket, ugyanis a korabbi irodalmak alapjan a fajrol lehet tudni, hogy hexaploid (Qiu
¢s mtsai. 2020).

A Festuca wagneri és tomanii bar morfoldgiailag eltérd, de ploidszintjeik megegyeznek,
mindkét faj diploid, ezért naluk a ploiditas alapjan torténd elkiilonitést nem lehet alkalmazni. A
jovoben ezért sziikséges részletesebb genetikai meghatarozas: példaul DNS szintézis alapjan

torténd elkiilonitést alkalmazni, vizsgalni.

8. Summary majd leforditani és ide beszurni

In Hortobagy, parallel spring and autumn studies of dry (Artemisio santonici-
Festucetum pseudovinae) and wet (Alopecuretum pratensis) alkaline grasslands made it
possible to analyze the effects of grazing not as isolated cases, but within a comparative

framework along the grazing pressure gradient. This method made it possible to clearly
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demonstrate that the response to grazing is not universal, but strongly depends on ecological
conditions and the ecological and historical characteristics of the vegetation type. While
previous studies often generalized about the effects of grazing, based on the present results, it
can be clearly stated that the functional stability and resistance of dry grasslands differ
significantly from those of wetter, more sensitive salt marhes

A complex and interdisciplinary approach, i.e., keeping in mind that a thorough analysis
of ecological processes (e.g., species composition, abiotic biomass production, and
spatiotemporal dynamics of diversity change) is intrinsically linked to the pedological (litter
accumulation, compaction caused by trampling), microbiological (the effect of manure on soil
microbial activity and nutrient cycling) and socio-economic (determining the economic
optimum of grazing vs. mowing) aspects. This integrated perspective allows for a holistic
understanding of the processes taking place in grasslands, which is essential for the
development of effective conservation strategies and sustainable management models.

Based on the results, it is reasonable to examine both aspects, because this allows us to
evaluate the autumn conditions that developed after the spring conditions, and it is important
from an economic point of view to know what to expect and how the vegetation will change
with grazing. In summary, it can be concluded that dry alkaline grassland with wormwood
(Artemisio santonici-Festucetum pseudovinaere) is suitable for grazing and tolerates grazing
well in terms of nature conservation, biomass, and diversity. The wet alkaline grassland type
with foxtail (Alopecuretum pratensis) is species-poor and sensitive to grazing, showing
significant deterioration in all respects, therefore its use as hay meadow is justified from an
economic point of view.

Depending on the distance from the animals pen, gradient-based sampling revealed not
only qualitative but also quantitative spatial gradients in grazing pressure, enabling more
accurate localization and interpretation of degradation processes and regeneration zones. At the
same time, the combined assessment of spring and autumn aspects provides insight into the
seasonal dynamics of grasslands, their regeneration capacity, and the consequences of
increasingly extreme precipitation distribution due to climate change. We have shown that,
instead of the traditional spring maximum, autumn precipitation abundance may create new
sustainability opportunities for extending the grazing season, which has not only ecological but
also significant economic implications for domestic animal husbandry. Our results confirm that
grazing intensity had less impact on the species composition of the than on the dry alkaline

grassland with wormwood than on the wet alkaline grassland type with foxtail.
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From a grassland management perspective, it is important to know how much biomass
can be expected in the area. In terms of biomass, the vegetation of the the dry alkaline grassland
with wormwood and the the wet alkaline grassland type with foxtail show different patterns.
In both vegetation types, spring and autumn yields were almost identical. This is probably due
to extreme changes in rainfall, as the frequent lack of or low amount of precipitation nowadays
slows down the growth of the first crop of grass, while the more abundant autumn precipitation
compared to previous years increases the mass of autumn shoots, thus creating the possibility
of extending the grazing season.

In sandy areas, however, there was a direct correlation between vegetation degradation
and grazing pressure. Sandy grasslands do not tolerate grazing pressure to the same extent as
alkaline grasslands. Comparing the richness of vegetation developed under grazing pressure in
sandy areas with that in the wormwood grassland, which was the most species-rich, the average
number of species per quadrat was only 14, while in the sandy area it was over 20 in zone "A"
and in the most remote areas, in zone "C," which was exposed to the least grazing pressure, the
number of species was over 40, and even exceeded 50. In addition, the dominant species in the
Festuca taxa were more diverse than in the saline areas, with four occurring in the sandy
grasslands: Festuca vaginata, F. pseudovaginata, F. tomnii, and F. wagneri.

The Festuca taxa of the Pannonian Basin are beautiful examples of environmental
adaptation to specific climatic and soil conditions and genetic diversity within the plant genus.
They are well adapted to grazing agriculture and summer droughts, after which their excellent
regenerative capacity helps them to recover. For these reasons, and due to their vast territorial
coverage, they are also of great importance to the national economy. However, in order to
exploit their genetic potential, it is essential to separate the individual taxa on a genetic basis.

The morphological and genetic taxonomic examination of the Festuca taxa studied
complements the results of the most recent phylogenetic and cytogenetic research. The
application of ploidy level determination, especially from domestic material, is a modern and
indispensable methodology not only in domestic practice but also at the international level. The
clear confirmation of the hexaploid nature of F. rupicola, the revision of the presumed
occurrence of Festuca javorkae, and the correct classification of Homoktdvisi specimens
represent a decisive step in resolving centuries-old taxonomic disputes and lay the foundation
for the scientific clarification of the taxonomic status of domestic species of the genus. The
integration of morpho-anatomical (e.g., leaf cross-section) and genetic (ploidy) approaches is

essential for similarly complex taxonomic research.
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Taxonomic uncertainties also have direct consequences for plant community ecology.
The correct identification, description, and coenological classification of a plant community
fundamentally depends on the precise determination of the dominant, community-forming
Festuca species. In the sandy grasslands of the Carpathian Basin, for example, the clarification
of the distribution and nomenclature of the Festuco dominii-Corynephoretum and Festuco
vaginatae-Corynephoretum communities was closely linked to the taxonomic revision of the
eponymous Festuca taxa (Penksza et al., 2019).

During the ploidy tests, the ploidy analysis of 101 samples collected from four local and
one foreign location yielded several new and interesting results. In the present study, the
Hungarian specimens potentially identified as Festuca rupicola, collected near Gy0rszentivan,
were hexaploid, confirming the above assumption. However, it rejects the possibility that the
species belongs to the previously assumed Festuca javorkae species (So6 1964). It follows that
further studies are needed to prove the occurrence of Festuca javorkae in Hungary. The
classification of Festuca specimens with bristly outer glumes and strongly silvery, rough leaves
collected from the Homoktovis Nature Reserve was also questionable. They could have
belonged to the hexaploid Festuca tracyhyphylla taxon, but these are tetraploids, so this
assumption can be ruled out. During our investigations, we found the northernly distributed
Festuca brevipilla species in planted grasslands. In natural vegetation, it occurs in the acidic
sandy area near Barcs. The ploidy test seems to confirm our assumption, as previous literature
indicates that the species is hexaploid (Qiu et al. 2020).

Although Festuca wagneri and tomanii differ morphologically, their ploidy levels are
identical: both species are diploid, so they cannot be distinguished on the basis of ploidy. More
detailed genetic determination will therefore be necessary in the future: for example,

distinguishing them on the basis of DNA synthesis should be investigated.

9. Uj tudomanyos eredmények

* A szaraz sziki legeld (Artemisio santonici-Festucetum pseudovinaere) legeltetésre
alkalmas, természetvédelmi szempontbol, biomassza terelés és a fajdiverzitas
szempontjabdl jol toleralja a legelést. Igazoltam, hogy a sziki legelén a két aszpektus
vizsgalata indokolt: tavaszi allapotok utan kialakult 6szi viszonyok is értékelhetok. Az
tide sziki kaszalo (Alopecuretum pratensis) viszont a legeltetésre érzékenyen reagal,

jelentds leromlas, faj szegényedés kovetkezik be, kaszalasra alkalmas.
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Az lirmos szikes puszta fajosszetételére, €s a homoki széraz gyepre is a legeltetési
intenzités, a karamtol, allattarto teleptdl tdvolodva a legeltetési nyomas térbeli gradiense
mentén degradacié torténik. Mindkét esetben a karamkozeli vegetacid a
legdegradaltabb. Kimutattam, a kisebb legeltetési nyomasnak kiatett vegetaco teljesen

eltéré modon alakul a sziken és s homoki vegetacioban.

A legeld teriileten eltér6 dominans Festuca fajok jellennk meg. A szikes teriileten a
Festuca pseudovina volt az uralkodd. A homoki legel6k esetében a Festuca vaginata
mellett, a F. wagneri, F. pseudovaginta, F. tomanii és a F. javorkae is el6fordul. Ezen
fajok el6fordulasat eldszor sikeriilt ezekrdl a homoki teriiletekrdl kozolni. Ezen fajok

altal képzett vegetacio tipusok conologiai felvételeit elsdként elemeztem.

A Duna menti 6sszes Festuca faj ploiditas vizsgalatat elvégeztiik. Tisztaztuk a Festuca
vaginata és F. pseudovagindta ploiditasi helyzetét. Minden gyijtétt mintanal
meghataroztuk a ploiditasi szintet. Elkiilonitettiik a Fetuca javorkae taxont, tisztaztuk a

Festuca vaginata ¢és Festuca psuedovaginta ploid szintjét.
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Veronica prostrata
Xanthium spinosum

Nostoc
| Zuzm6

TALAY

Il'gzx

moha

AVAR

hangyaboly

10

0.1

Plantago schwarzenbergiana
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el KS500F KS500F K500F KS500F K500F K500F KS00F K500F K500F KS00F KS500F K500F

sorszim 1 2 3 4 5 6 1 2 3 4 5 o

ditum 205 2405 2u05 05 2405 205 %411 241 an 211 12 an

fajszim 15 9 13 13 10 8 u_ 1 13 un 10 9

3 b% 754 81 859 608 842  895lom| 632 016 862 004 842  8oSom|
fesrkes

[Achillea collina 5 122 10 15 1 10 6 7 8 10 7 g

| Achillea setacea

| Agrostis canina

| Agrimonia eupatoria
Allium vineale

| Alopecurus pratensis 05 1 3 2 05 0.5} 5 5 6 5 2 3
| Arenaria serpy lifolia

| Artemisia santonicum

| Aster tripolium 05
| Aster sedifolius
Ballota nigra
Beckmannia eruciformis

Bromus mollis 01 05 01 0.1
Bupleorum affine
Calamagrostis epigeios
Camphorosma annua
Capsella bursa-pastoris

Cardaria draba

Carduus acanthoides 01 8|

Carex melanostachia

Carex preacox 3 05 01 2 3 1 3 1 1 1 1 1

Carexstenophylla
|Carexvulpia ______ |
Centaurea pannonica 01 01
Cerastium pumilum 05
Chenopodiumalbum

Cichorium intybus 0.1

Cirsiumarvense

Cirsium brachicephalum

Cirsium eriophorum

Convolvulus arvensis 05 0.1
Conyza canadensis 0.1 30|

Crutiata glabra
Cynodon dactylon

Erodium cicutarium

Erophila verna

Euphorbia virgata

Festuca pseudovina 45 56 60 55 60 60| 40 60 50 55 60 55|
Fragaria viridis

Galium palustre

Galium verum

Geranium pusillum

Gypsophylla muralis 01 01
Hordeum hystryx 0.1

Hordeum murinum

Inula britannica 05 1 1 2
Juncus gerardii

Juncus sp.

Koeleria cristata
Leontodon autumnalis
Leonurus cardiaca
Leonurus marrubiastrum

Lepidium perfoliatum

Limonium gmelinii 1 0.5]
Lolium perenne
Lotus tenuis 4 4 2 05 3 5| 1 2 1 01 2 3|

Lotus tenuissimus
Lysimachia nummularia
Lythrum virgatum
Marrubium peregrinum
Matricaria chamomilla
Medicago minima

Mentha pulegium
Myosotis ramosissima
Myosurus minimus
Oenanthe silaifolia

Ononis spinosa
Onopordumacanthium
Pholiorus pannonicus
Phragmites australis
Plantago lanceolata 3 4 5 8 4 10} 2 2 4 5 3 7|
Plantago major

Plantago maritima

Plantago schwarzenbergiana
Plantago tenuifolia
|Poaangustifolia |
Poa bulbosa 01 05
Polygonum arenastrum
Potentilla argentea 05 01
Potentilla reptans 01
Ranunculus bulbosus
Ranunculus sardous
Rorippa austriaca

Rorippa kerenerii

Rosa canina
Rumexstenophyllus 05
Scleranthus annuus 05
Scorzonera cana 01 01 0.1 01
Senecio jacobea 01

Stellaria graminea

Taraxacum bessarabicum

| Taraxacum officinalis

 Thlaspi perfoliatum

 Trifolium campestre 05 05 0.1
 Trifolium fragiferum

Trifolium repens 1 01 2

 Trifolium striatum 05 05 3 2 5 6 7 3 4

 Trifolium angulatum
| Ventenata dubia

Veronica arvensis
Veronica prostrata
Xanthium spinosum

Nostoc

| zuzmo

TALAJ 05 1 05 1 2| 2 1 3 1 2 2|
tragya 3 0.1 3 1 1 2| 1 3 3 2 3 1
moha 30 35 40 45 40 30| 30 30 40 40 35 30|
AVAR 10 20 25 30 20 20| 4 5 10 7 5 E
hangyabol,
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jel K1000F K1000F K1000F K1000F K1000F K 1000F K1000F K1000F K1000F K1000F K1000F K1000F K1700F K1700F K1700F K1700F K1700F K 1700 F K1700F K1700F K1700F K1700F K1700F K 1700 F
sorszim 1 2 3 4 5 ol 1 2 3 4 5 o 1 2 3 4 5 6 1 2 3 4 5 6
datum %005 2205 2405 2105 2405 2405 [pa0s[oa11 2411 %412 2411 2413 2211 2405 2405 2405 2405 2405 2405 24052411 2411 2412 2411 2413 2411
fajszam 9 12 10 13 12 12 11 14 13 16 15 13 10 11 13 10 13 12 5

3% 8 037 o6 068 o074  %dlom | o5 1 931 93 26
zkes
[Achillea collina 05 2 2 10 7 8 8 8 g 10 8 6 5 4
| Achillea setacea 3 3 2 2 2 3 2 3 2 1 3 2]
| Agrostis canina 01 0.1 01 01

| Agrimonia eupatoria

| Allium vineale

| Alopecurus pratensis 3 5 5 2 3 3 4 3 2 2 2 3 01 01 05 05 05 0.5) 05 05 05 05 05 1 12]
[ Arenaria serpylifolia
Artemisia santonicum 1 05 05 1 1 3 5 ol 01 05 05 1 2 ol
[Aster sedifolius

Ballota nigra

Beckmannia eruciformis
Bromus commutatus
Bromus mollis 01 0.1 01 1 05 0.5) 1 1 0.4
Bupleorumaffine 01 01

Calamegrostis cpigeios
Camphorosma annua
Capsella bursa-pastoris
Cardaria draba

Carduus acanthoides
Carexmelanostachia
Carexpreacox 3 3 5 1 2 pl 2 2 2 1 1 p 5 3 10 3 6 2 3 8 1 3 1f 17
Carexstenophylla
Carexvulpia

Centaurea pannonica 01 05
Cerastium pumilum X
Chenopodium album

Cichorium ntybus 01
Cirsium arvense

Cirsium brachicephalum

Cirsium eriophorum

Convolvulus arvensis

Conyza canadensis

Crutiata glabra

Cynodon dactylon

Eleocharis palustris
Elymus repens 05 1 3 1 1 3 8 12 10 12 8 12} 1 2 5 1 2 2] 5 7 6 2 6| 13}

Erodium cicutarium
Erophila verna

Eryngium campestre
Euphorbia virgata

Festuca pseudovina 65 70 70 70 ) 75 65 56 65 60 60 60| 60 50 50 50 55 60| 70 65 55 65 70 50|
Fragaria viridis

Galium palustre

Galium verum 01 o1l
Geranium pusillum

Gypsophylla muralis 04
Hordeum hystryx

Hordeum murinum

13
cm] 867 777 99.6 8 895 91.6|cm 101.8 785 1041 121 1015 75.2]cm

Inula britannica 05 05 05 3 3 4 4 2 5 E 05
Juncus gerardii 01 01
Juncus sp.

Koeleria cristata
Leontodon autumnalis
Leonurus cardiaca
Leonurus marrubiastrum
Lepidium perfoliatum

Limonium gmelinii 3 1 2 1 3 1 1 1 1 05 1 05| 8 5 10 15 10 15] 4 5 3 3 3 4
Lolium perenne
Lotus tenuis 10 8 5 18 8 E 2 2 2 8 4 2] 0.1 1 05 1 0.1 1 05 0.5]

Lotus tenuissimus
Lysimachia nummularia
Lythrum virgatum
Marrubium peregrinum
Matricaria chamomilla
Medicago minima

Mentha pulegium
Myosotis ramosissima
Myosurus minimus
Oenanthe silaifolia

Ononis spinosa
Onopordum acanthium
Pholiorus pannonicus
Phragmites australis
Plantago lanceolata 05 05 E 05 01 2 2] 0.5]
Plantago major 01 10| 01
Plantago maritima

Plantago schwarzenbergiana
Plantago tenuifolia

Poa angustifolia 1 05 2 2 05 0.5) 05 2 2 05 0.5{ 12]
Poa bulbosa
Polygonumarenastrum 1 05 05 05 05 0.5) 05
Potentilla argentea 01
Potentilla reptans
Ranunculus bulbosus
Ranunculus sardous
Rorippa austriaca

Rorippa kerenerii
[Rosacanina _____
Rumexstenophyllus
Scleranthus annuus
Scorzonera cana 1 1 1 0.1 01 0] 05 05 1 0.1 05 0.1 1 1 1 1 1 0.5) 01 05 1 1 1 0.5
Senecio jacobea

Stellaria graminea

| Taraxacum bessarabicum 05
| Taraxacum officinalis

 Thlaspi perfoliatum

 Trifolium campestre 01
 Trifolium fragiferum

 Trifolium repens

 Trifolium striatum 05 3 3 3 5 3 E 8 12 15 35 13 8|
 Trifolium angulatum
Ventenata dubia 8 10 05 05 1]
Veronica arvensis
Veronica prostrata
Xanthium spinosum

Nostoc 3|

| 20zmo 05 05 05 1 05 2]
TALAJ 1 1 1 05 3 2 1 1 1 3 1 2 3 2 3 4 2] 2 2 3 2 3 1
tragya 1 05 2 01 1 3 3 2 3 1 2] 2 1 01 3| 05 1 1 1 1 2]
moha 70 70 80 80 & 70| 40 a5 55 50 a5 55) 60 50 50 70 50 50| 20 20 25 0 15 3|
AVAR 15 10 15 10 10 15| 2 5 3 2 2 2] 10 10 15 10 10 10] 2 2 2 3 2 2]
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A homoki felvételek

Peszéradacs? Vitézsor 0-50

Kuppeszér, Vitézsor 50-150

kunadacs0601 150-

Achillea ochroleuca

Alkanna tinctoria

Allium moschatum

Alyssum tortuosum

Apera spica-venti

30

Arenaria serpyllifolia

Artemisia campestris

25

Astragalus varius

Aster linosyris

Bothriochloa ischaemum

5

Bromus squarrosus

15

Bromus tectorum

17

Carex liparicarpos

Carex stenophylla

Centaurea arenaria

Centaurea michranthos

Cerastium semidecandrum

Chrysopogon gryllus

Crepis rhoeadifolia

Crepis tectorum

15

Cynodon dactylon

Dianthus pontederae

Dianthus serotinus

Elymus repens

45

Ephedra distachya

Equisetum r

Erodium cicutarium

Eryngium campestre

Erysimum diffusum

Euphorbia cyparissias

Euphorbia seguieriana

25

Festuca pseudovaginata

10

20

Festuca tomanii

25

Festuca vaginata

20

Festuca wagneri

15

Galium verum

Gypsophila arenaria

Hiercium bauchinii

Holosteum umbellatum

Hypericum perforatum

Iris arenaria

Kochia laniflora

10

Koeleria glauca

Medicago minima

Phleum phleoides

Pimpinella saxifraga

Plantago arenaria

Poa bulbosa

12

Potentilla arenaria

Pulsatilla nigricans

Rumex acetosella

Scabiosa ochroleuca

Secale sylvestre

15

Sedum acre

Sedum hillebrandtii

Silene conica

14

Silene otites

Stipa borysthenica

35

Teuchrium chamaedrys

Thesium arvense

Thymus glabrescens

Tragus racemosus

Veronica spicata

Vinca herbacea

Vincetoxicum hirundinaria

Viola kitaibeliana

46| 50| 58| 40| 53| 60

1 2 3 4 5 6mag

4 5 5 4 2 2
0O 0 o0 o0 2 2

2 2
1 2
12 1 2 1 1
0O 0 2 0 0 O
0 0 0 0 2 6
2 4 2 1 4 0
0O 0 0 2 o0
1 2 2
0 1 0 O
0O 0 0 o0 1 2
2 4 2 2 2 2
0O 0 0 2 1 0
0o 1 2
2 0 2 4 0 O
10 5 10 5 4 4
4 4 5 4 4
2 2 2
10 8 8 4 5 5
2 1
12 1 2 2 2
2 2 2 2 1 2
1 2 1 o0
11
1 2 2
2 2 2 1 2 2
2 3 4 2 1 1
11 1 1 1
1 1 1
2 2 4 2

11 1 2 0 o0
11 1 1 2 2
5 5 5 5 5 10
2 1 1

2 5
1 2 1 1 1

62 68 73 73 68 73
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