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Osszefoglald

A jelenlegi globalis biodiverzitds valsag egyik f6 oka az élohelyek elvesztése. Ez azonban
nemcsak az elérhetd él6helyek szamat csokkenti, hanem a megmarad6 €l6hely-héalézatokat is érinti.
Ennek az ¢él6hely-fragmentacionak a biodiverzitasra gyakorolt kozvetlen hatdsa ugyanakkor kevéssé
ismert, mivel a legtobb esetben nem lehetséges az éldhelyek csokkenésétdl fiiggetleniil vizsgalni.
Kutatécsoportunk egy mezokozmosz kisérletben vizsgélta a fragmentacio hatasat az éldhelyek
szdmanak valtozatlansdga mellett. Hat ¢éldhely-halozatot allitottunk Ossze 5-5 mezokozmoszbol,
amelyek kozt vizcserével szimuldltuk a diszperziot, majd a halozatok felében ezt megsziintettiik
(fragmentacio). Dolgozatom célja a fragmentacio hatdsdnak vizsgalata volt egysejtli pro- és eukariota
kozosségek biodiverzitds-mintazataira (alfa, béta, gamma) és Osszetételére. A kisérlet végén az
eukariotak esetében a fragmentalt metakozosségekben mind a lokalis (alfa), mind a regionalis
(gamma) diverzitas alacsonyabb volt. Baktériumoknal ez nem volt kimutathatd, ugyanakkor esetiikben
is szignifikans eltéréseket talaltunk a kozosségek dsszetételében. Eredményeim megmutattak, hogy az
Osszekottetések sériilése egy élohely-haldzatban akar rovid idén belill is jelentds valtozasokhoz
vezethet, és egysejtli eukariotak esetén mind az egyes €lohelyek, mind a halozatok biodiverzitasat

negativan befolyasolja.



Bevezetés

A globalis bioldgiai sokféleség krizise

Napjainkban bolygonk biodiverzitas krizisben szenved. Ez a fajok jelentés mértéki
kihalasaban is megmutatkozik (Barnosky et al., 2011). A biologiai sokféleségrol szolo egyezmény
dontéshozd szerve, a Részes Felek Konferencidja 2002-ben elfogadta az tgynevezett 2010-es
biodiverzitasi célt, amelynek értelmében az egyezményt aldird orszagoknak a bioldgiai sokféleség
elvesztésének mértékét jelentdsen csokkenteniiik kellett volna. Azonban 2010-ben a cél elérését
vizsgald kutatasok kimutattak, hogy a biodiverzitas allapotat indikalé mutatok nemhogy javultak ezen
iddszakban, hanem tovabb romlottak, a biodiverzitasra gyakorolt nyomast jelz6 mutatok pedig

novekedtek (Butchart et al., 2010).

Az él8helyek méretcsokkenése

A biodiverzitas csokkenés egyik f6 oka az ¢l6helyek elvesztése (Pimm, 2008; Hanski 2011),
amelynek soran az egyes él6helyek mérete (pl. szarazfoldi nagy kiterjedésti élohelyek esetében),
szama (teljes élohelyek eltiinése), valamint ezek Osszes, a tajban elérhetd mennyisége (,habitat
amount”) is csOkkenhet. Napjainkra a fold lakhato részének mar tobb, mint a felét atalakitottuk, mely
nagy mennyiségli €l6hely elvesztéséhez vezetett (Millennium Ecosystem Assessment, 2005). A
szovetes novények ¢€s gerinces allatok jelentds része bennsziilott, csak a vilag 25 Okologiai
forrépontjanak valamelyikében fordul elé. Kutatdsok kimutattdk, hogy manapsag ezen forrédpontok
aranya, mely egykor a Fold felszinének 12%-a volt, csupan 1,4%-ra zsugorodott. Az is elmondhato,
hogy az ¢élohely csokkenés hatdsara jelentds mennyiségli faj keriilt a veszélyeztetett IUCN
(,,International Union for Conservation of Nature and Natural Resources”, Természetvédelmi

Vilagszovetség) kategoridba, €s igy nagy eséllyel kihalassal veszélyeztetetté valt (Brooks et al., 2002).

A fragmentécio

A bioldgiai sokféleség elvesztésének masik f6 oka az élohelyek fragmentacidja, amelybe
beleértjiik egyrészt a nagy kiterjedésti ¢€l6helyek (pl. esberddk) feldaraboldédasat, valamint a
megmaradé ¢él6helyek kozti kapcsolatok elvesztését, és a megnovekvo térbeli izolacidt is (Haddad et
al., 2015). Maig vitatott téma, hogy a fragmentacid mennyire és pontosan hogyan hat a bioldgiai
sokféleségre (Fletcher et al., 2018; Fahrig et al., 2019), részben mivel a fragmentaciéval szamos egyéb
hatas is egyiitt jar, részben pedig azért, mert nagyon nehéz a direkt hatasat elvalasztani az élohelyek
csOkkenésétol. Az elsé szimulacios eredmények szerint a fragmentacionak csak nagyon jelentds

¢l6hely-vesztés esetén volt hatdsa a kihalasra (Fahrig, 1997). A késobbi vizsgalatok ramutattak arra,



hogy fontos az éléhely fragmentacio €s az élohely méretének csokkenése kozott kiilonbséget tenni,
térbeli feldarabolodast, akkor a hatds fliggetlen vizsgalata problémassa, lehetetlenné valik (Fahrig,
2003). Fahrig (2013) késébb felallitotta az éléhely-mennyiség hipotézist (habitat amount hypothesis),
amellyel maig tart6 vitat inditott. Elmélete szerint az él6helyfoltok esetében a méret és izolacio hatasai
egy kozos mogottes folyamat, a mintavételi teriilet hatdsanak kovetkezményei, igy valdjaban a
fajgazdagsag kizarolag az elérhetd él6hely-mennyiség fliggvénye. A késObbi kisérletes kutatasok
azonban cafoltdk az ¢él6hely mennyiség hipotézist (Haddad et al., 2017; Damschen et al., 2019). Azt
talaltak, hogy a fajgazdagsag-teriilet kapcsolat (,,species—area relationship”, SAR) egyenese sokkal
meredekebb a fragmentalt élohelyeken a nem fragmentaltakkal Gsszevetve, és tobb faj veszett el kis
terlileteken, ha az élohelyfoltok izoladltabbak voltak. Egy masik kisérletben hasonld eredményre
jutottak a konnektivitds helyreallitdsa soran, mivel a kolonizacié sokkal gyorsabb volt a folyosokkal
Osszekotott  élohely-foltok esetében, szintén meredekebb fajgazdagsag-teriilet Osszefiiggést
eredményezve (Damschen et al., 2019). Ugyanakkor szamos esetben nem latunk ilyen egyértelmii
Osszefliggéseket, sot, Fahrig és munkatarsai tovabbra is amellett érvelnek, hogy az esetek tobbségében
vagy egyaltalan nincs (Fahrig, 2017) vagy pozitiv az 0sszefiiggés (Fahrig et al., 2019). A vita tovabbra
is nagyrészt abbol szarmazik, hogy nincsenek igazan megbizhatd, a fragmentacié egyes aspektusait
mas hatasoktol fliggetlentil elvalaszto kisérletes és empirikus adatsorok, melyek segitségével ez a hatas
igazan jol megérthetd lenne, illetve azok a hatasok, amelyek egy nagy kiterjedésti, Osszefiiggd erdd
fragmentacidjakor fellépnek (pl. megndvekvd habitatdiverzitas vagy éldhelyfolt-szam; Fahrig, 2019),
nem feltétleniil azonosak a természetes modon szigetszerii él6helyek (pl. tavak) haldzata esetében. gy
arrol, hogy a konnektivitads-vesztés és az ezzel jard izolacid hogyan hat az él6hely-haldzatok

biodiverzitasara, még mindig jorészt feltaratlan.

Metakozosségek

A metakozosségek alatt olyan lokalis kozosségek Osszességét értjiik, melyeket egymassal
potencidlisan interakcioban 1évé fajok diszperzidja kapcsol Ossze (Wilson, 1992). A metakdzosség
elmélet olyan folyamatokat ir le, melyek metakzOsségi szinten jatszodnak le, az egyes élohelyek
kapcsolatai révén. A tudomanyteriilet kezdetben négy szélséséges paradigmara koncentralt (Leibold et
al., 2004), amelyeket ma mar inkabb archetipusokként emlegetnek (Leibold & Chase, 2017). Ezek
koziil dolgozatom szempontjabol a leginkabb relevans a folt dinamika (patch dynamics). Ezen
megkozelités szerint minden éldhely folt azonos, és képes populaciok fenntartdsara, a lokalis faji

diverzitas pedig a diszperzio altal limitalt (Leibold et al., 2004).



A diszperzi6 hatasai

Modellezés segitségével mar kimutattak, hogy a diszperzion keresztiill a kozosségek
Osszekottetése nagyban befolydsolja az 6koszisztéma fajszamat és produktivitasasat. Bizonyithato volt
az is, hogy az 0Osszekottetés megszakitasa utan a lokalis és regionalis biodiverzitds, valamint az
Okoszisztéma folyamatok is megvaltoztak (Loreau et al., 2003). Kisérletesen igazoltak, hogy
diszperzi6 segitheti a fajok alkalmazkodasat a megvaltozott kdrnyezeti tényezokhoz is (Thompson &
Shurin, 2012). Ez azt jelenti, hogy a regionalis biodiverzitas csokkentheti a lokalis diverzitasra
gyakorolt negativ hatasokat, az idézett kisérlet esetében példaul zooplankton kézdsségek esetében. Ezt
a hatast ,,ment6hatasnak” (rescue effect) nevezik, amelynek révén a nagy regionalis diverzitas kelléen
Osszekotott  élohely-halozatok esetében térbeli biztositasként funkcional (spatial insurance). A
legerésebb hatasa a modellek alapjan kozepes erdsségli diszperzid esetében varhatoé (Loreau et al.,
2003). Ha a diszperzio tal gyenge (pl. az élohelyek tilsagosan izolaltak), akkor az 6sszekdttetések nem
tudjak kompenzalni a véletlenszer(i kihalasok sebességét, és alacsonyabb fajszam varhatoé az egyes
¢él6helyeken. Tulsagosan erds diszperzid szintén alacsony helyi fajszamot eredményez, mivel egy id6
utan homogenizalddnak az é16helyek (Mouquet & Loreau, 2003; Thompson et al., 2020).

ElShely halozatokban a kapcsolatok megszakadasa tulajdonképpen a diszperzid elvesztését
jelenti egyes ¢élohelyek kozott. Az, hogy mely Osszekottetések szakadnak meg, befolyasolja a
biodiverzitdsra gyakorolt hatast. Szimuldciokkal kimutattdk, hogy a sok kapcsolattal rendelkezo
¢lohelyek eltavolitasara érzékenyebbek voltak a héalozatok, és igy a kozponti kapcsolatok elvesztése
jelentésen csokkenti a térbeli biztositast. A vizsgalatok megmutattak azt is, hogy a random kiindulési
kapcsolatokkal rendelkez6 halozatok kevésbé érzékenyek a kapcsolatok elvesztésére (Thompson et al.,
2015). Ugyanerre jutottak egy hosszu tavil adatsor elemzésénél is, amely az elsé empirikus
bizonyitékokat szolgaltatta arrél, hogy egy halozaton beliil a tobb szomszéd elvesztése nagyobb
biodiverzitas-csokkenéssel jar (Horvath et al., 2019). A diszperzid a fajok kapcsolati halézatanak
stabilitasaban is jelentds szerepet jatszik, fenntartja azok viszonylagos allandosagat (Thompson és
Gonzalez, 2017). Osszességében megéllapithatjuk, hogy a konnektivitis fenntartisdnak

konzervacidbiologiai szempontbol sokrétii és jelentOs szerepe van.

Kistavak

A kis viztestek, 5 hektar alatti kistavak globalisan nemcsak szamszerlien gyakoriak, hanem
regionalis (t4ji) léptékben tobb édesvizi fajnak is adnak otthon, mint a folyok, patakok vagy tavak
(Williams et al., 2004), sot akar az azonos vizfeliiletli nagyobb tavak. A nagyobb 0sszfajszam mellett
veszélyeztetett fajokbdl is tobbet talalunk kistavakban, tehat kiillonosen fontos szerepet jatszanak ezek
védelmében (Biggs et al., 2005).

A kistavak szama jelentésen csokkent az elmult évszazadokban. Egy vizsgalt teriileten a

kistavak tobb, mint fele elveszett a vizsgalatot megel6z6 ~100 évben (Heath & Whitehead, 1992). A



kistavak eltinésére kiilonosen fontos figyelmet forditanunk, fent részletezett, biodiverzitashoz
kapcsolodo szerepiik miatt. Egy vizsgalat eredménye szerint az egyes kistavak eltiinése a megmarado
tavak kozotti biologiai kapcsolatok elvesztéséhez vezet és gyengiti a fennmaradd kistavak
kozosségeinek valtozatossagat. A vizsgalt terlileten az elmult 6tven évben a kistavak 23%-a és ezaltal
a vizfeliilet 61%-a elveszett, valdszinlileg a helyi ember populacid és mezdgazdasagi kitermelés
novekedésének hatasara. A fennmaradd kistavak diverzitasat lokalis (vizmélység) és regionalis
(foldhasznalat, tavak gyakorisaga, teljes vizzel fedett teriilet a tajban) faktorok befolyasoltdk (Rhazi et
al., 2011). Egy masik vizsgilatban az ¢él6helyek 70%-anak eltiinésével feldarabolodo
¢élohely-haldzatnak kozvetlen hatasa is volt a lokalis és regionalis fajszamra (Horvath et al., 2019).
Altalanossagban elmondhat6, hogy az emberi tevékenység, azon beliil is a mezégazdasag, a
1992; Rhazi et al., 2011; Bouahim et al., 2015; Horvéath et al., 2019). A tudomany szempontjabdl a
biodiverzitds meg6rzésének fontossagan kiviil is eldonyos lehet a kistavak megdrzése, mivel azok
kivalo modellek lehetnek vizsgalatokhoz €s kisérleti manipulacioval jaré hipotézis vizsgalatokhoz.
Ezek a vizsgalatok és kisérletek nemcsak a kis viztestekr6l tudnak informéciot szolgaltatni, hanem
altalanos elméletek teszteléséhez is hozzajarulhatnak (De Meester et al., 2005). Ezen élohelyek még
konnyebben manipulalhatd, szimulalhaté modelljei lehetnek a mezokozmoszok, amelyeket ma mar
széles korben hasznalnak nemcsak altalanos okologiai elméletek tesztelésére, de metakdzosség

vizsgalatokra is (Howeth & Leibold, 2013; Thompson et al., 2015; Mausbach & Dzialowski, 2019).



Célkituzeések

A kisérletiink célja az wvolt, hogy megvizsgaljuk, milyen  hatast gyakorol az
¢lohely-halézatok fragmentacidja a biodiverzitasra Onmagéban, élohelyméret-csokkenés nélkiil.
Vizsgalatunk targyaul id0szakos kis tavak eukariota és prokaridta planktonkozosségeit valasztottuk.
Célunk volt annak felderitése, hogy viszonylag rovid id6 (3 honap) alatt latunk-e valtozast a
kozosségek  helyi és regiondlis diverzitds mintdzataiban a halozatban bekovetkezo

konnektivitas-vesztés hatasara.



Anyagok és modszerek

Kisérleti elrendezés és a kiindulési kozosségek

A kisérlet soran 6 metakozosséget szimulaltunk, egyenként 5-5 élohellyel, tehat 6sszesen 30
¢él6helyiink volt. Az éldhelyek 200 I-ig feltoltott 220 1-es mezokozmoszok voltak (1. abra). Ezek
kialakitdsahoz UV-allo6 mianyag sziiretelokadakat hasznaltunk, amelyeket kiviilrol lefedtiink
szunyoghaloval, igy kikiiszobolve a nagyobb él6lények, falevelek és egyéb mas hasonld zavaro
szennyezés bekeriilését a kozosségekbe. A mezokozmoszokat kiiltéren, az Okologiai Kutatokézpont
Balaton Limnolégiai Intézetének udvaran allitottuk fel, térben véletlenszeriien elrendezve (a térbeli
kapcsolatot mesterséges diszperzioval szimulaltuk a metakdzosségeken beliil). A felallitas soran
odafigyeltiink arra, hogy a mezokozmoszok a lehetségek szerint leginkabb azonos fényviszonyoknak

legyenek kitéve.

1. abra: Mezokozmoszok a kisérlet folyaman
Foto: Horvath Zsofia

A kiindulési kozosségek mind a 30 mezokozmoszban azonosak voltak, amelyhez egyenld
mértékben kevertiik 6ssze 10 iddszakos, eutrof jellegti vizes é16hely (hét fertdzugi szikes t6 és harom
kiskunsagi bombatolcsér) plankton kézosségeit. E10szor a mezokozmoszokat feltoltottiik csapvizzel €s
allni hagytunk, hogy a klor elparologjon beléle. A tapanyag-koncentraciot ugy allitottuk be, hogy

megfeleljen a természetes koriilmények kozott, az inokulumként hasznalt él6helyeken mérhetdnek (0,7



mg/l 6sszes foszfor, 2,1 mg/l 6sszes nitrogén-koncentraciokkal; Vad et al., 2017; Boros et al., 2017;

Péda, 2018).

A kisérlet menete

A kisérlet 2020 nyaran-0szén zajlott. A metak6zosségeken beliil az 6sszekotott éldhelyek
kozott az egyes €lohely-halozatokban 1% diszperzidt (vizeserét) végeztiink 4 héten keresztil (jul. 7 -
aug. 4.). Ez egy attetsz6 plexiiivegbol késziilt oszlopos plankton mintavevével tortént, amellyel a
mezokozmoszok atkeverése utdn mindegyikbdl kivettiink 2,5 1 vizet, majd a halézat 5 tagjabol
szarmazo mintakat dsszekeverve ujra szétosztottuk a megfelelé mezokozmoszokba (ezzel biztositva,
hogy minden mezokozmosz térfogatanak 1%-at, azaz 2 1-t kicseréljiikk a masik négy mezokozmosszal).
A fragmentacios kezelés kezdetétdl 3 kozosségnél ezt a diszperzidt megszakitottuk, igy szimuldlva a
fragmentaciot, 3-nal pedig valtozatlanul tovabb folytattuk kontrollként tovabbi 12 hétig (okt. 27.).
Ugyanakkor amiatt, hogy a diszperzioval jaré zavaras ne okozzon a kezelések kozott mesterséges
hatast, a fragmentaciés mezokozmoszokat is ugyanugy felkevertik minden héten. Az egyes
diszperzios alkalmak, mintavételek és mezokozmoszok k6zott mindig minden eszkozt elmostunk, igy

elkeriilve a keresztszennyezést.

Mintavétel

A mintevételkor a mezokozmoszok vizét Osszekevertiik, majd 1 1 vizet vettiink ki a
diszperzidhoz is hasznalt plexi mintavevd segitségével. Ezt a vizet egy 100 pm-es plankton halon
atszlrtiik, hogy a tobbsejtli €l61ényeket kiszlrjiik a vizb6l. A vizmintakbdl ezutan 10 ml-t leszirtiink
kornyezeti DNS kivonasa céljabol 25 mm atmér6ji, 0,1 pm poédrusméreti MF-Millipore

membranfilteren (Merck). A szlirbkorongokat ezutan mintafeldolgozasig -20 “C-on taroltuk.

DNS izolalas és szekvenalas

A kornyezeti DNS kivonasra szant mintakat szigortan steril koriilmények kdzott dolgoztam
fel. A sziir6korongokbol a DNeasy PowerSoil Kit segitségével végeztem a DNS kivonast, a gyarto
utmutatasa alapjan, az alabbi eltérésekkel: a sejtfeltarast MM301 sejtmalom segitségével végeztem, 2
percen at torténd razatassal 30 Hz-en, illetve a C6 oldatbol el6irt 100 pl helyett 50 pl-t hasznaltam. A
kivont DNS-t -20 °C-on taroltam.

Az izolalt DNS-ekbdl ezutan a 18S riboszomalis RNS-t és 16S riboszomalis RNS-t kodold
taxonomiai markergének egyes régidit polimeraz lancreakcio segitségével felszaporitottam. A
reakciohoz hasznalt primerek a kovetkezdk voltak: mikroeukaridtak azonositasara az 574*F

(CGGTAAYTCCAGCTCYAV) és 1132R (CCGTCAATTHCTTYAART) (Hugerth et al., 2014),

10



baktériumok azonositasara a 341F (CCTACGGGNGGCWGCAG) (Herlemann et al., 2011), ¢és
805NR (GACTACHVGGGTATCTAATCC) (Apprill et al., 2015) primereket alkalmaztuk.

A PCR reakcio az alabbi protokoll szerint tortént: a teljes reakcioelegy végtérfogata 20 ul
volt, amely tartalmazott 4 pl 5xHF puffert (Thermo Fischer Scientific), 4 pl dinukleotid-trifoszfat
(ANTP) keveréket (10 uM), 10 pul RNaz és DNaz mentes DEPC kezelt steril vizet, 0,2 pl-t az egyes
primerekbdl (0,66 uM), 0,2 pl Phusion magas masolasi hiiségli DNS polimerazt (0,5 U, Thermo
Fischer Scientific), 0,4 pl szarvasmarha szérumalbumint (Fermentas) és 1 pl DNS mintat. Eukariotak
esetében ett6l a fent leirt elegyt6l annyiban eltértem, hogy 2 illetve 3 ul minta DNS-t adtam a
reakcidelegyhez. A reakcid hoprofiljat a kovetkezOk szerint allitottam be 18S rRNS génre
specifikusan: kezdeti denaturacidé 5 perc 98 °C, ezutan 25 ciklus 95 °C 30 s, 51 °C 30 s 72 °C 1 perc,
és végso extenzid 72 °C 10 perc. A 16 S rRNS génre specifikus amplifikacio esetében az annelacio 55
°C-on zajlott 30 s-ig.

A reakciok sikerességét agardz gélelektroforézissel ellendriztem. Itt az alabbi protokollt
kovettem: 5 pl PCR terméket futtattam 1%-os agardéz gélben, melyhez 100 V-ot és 500 mA
aramerosséget alkalmaztam 20 percig.

A PCR termékeket a Genomics Core, Research Technology Support Facility, Michigan State
University (USA) intézménybe kiildtiik szekvenalasra, ahol 2x250 bp formatumban MiSeq v2 reagens

kit alkalmazasaval tortént a DNS lancok szekvenciajanak meghatarozasa, [llumina Miseq platformon.

Bioinformatikai adatfeldolgozas

Az amerikai intézménybdl a DNS szekvenciadkat fastq file formajaban kaptuk meg. A
szekvenciakat ezutan a mothur v1.44 (Schloss et al., 2009) programmal dolgoztam fel a MiSeq SOP
(Kozich et al., 2013, letdltés ideje 2021.05.15.) protokollt kovetve, annak néhany modositasaval. A
»~make.contigs” parancsban a deltaq értéket 10-re allitottam. A ,,pre.cluster” parancsnal 4 kiilonbséget
engedtem meg a szekvencidk kozott, a ,split.abund” paranccsal eltdvolitottam a singleton
szekvencidkat a kiméra szlirés utan. A ,.dist.seqs” parancsnal csak 0,1-nél nagyobb tavolsagokat
tavolitottam el. A folyamat végeztével Ujramintavételezést végeztem a legalacsonyabb

szekvenciaszdmu minta alapjan. Az elemzéseket eukariotakra és baktériumokra kiilon végeztem el.

Statisztikai elemzések

A statisztikai elemzéseket az R programnyelv (R Core Team, 2021) hasznalataval és egyéb
kiegészitd csomagok segitségével végeztem. Az adatok kezelésére, tisztitasara és az abrak készitésére
a tidyverse csomagot hasznaltam (Wickham et al., 2019).

Az alfa, Whittaker-féle béta és gamma diverzitas értékeket a mobr (McGlinn et al., 2021)

csomaggal szamoltam. A diverzitas értékeket az egyes metakdzosségek kozott hasonlitottam 6ssze. Az
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értekekhez p értékek is tarsulnak, mivel a csomag permuticios ANOVA teszteket is végez az
eredményeken.

Masodik 1épésként a szignifikans eredmények esetében (eukaridta alfa és gamma
diverzitasok) megvizsgaltam, mi okozza a szignifikans eltéréseket. Ehhez az alfa-diverzitas esetében
kevert hatasokat vizsgaldé modellt hasznaltam (nlme csomag; Pinheiro et al., 2021). A modellben a
diverzitas logaritmusa fiiggott a kezelést6l, mint allando, és a metak6zosségtdl, mint véletlen hatastol.
A gamma-diverzitast pedig fajtelitddési gorbék (INEXT csomag; Hsieh et al., 2020)
konfidencia-intervallumai segitségével hasonlitottam 0ssze.

Végil a vegan csomag segitségével (Oksanen et al., 2020) tobbvaltozos elemzéssel
vizsgaltam az egyes koOzOsségek eltéréseit €s ennek kapcsolatdit a kezeléssel. Ehhez eldszor
nem-metrikus tobbdimenzios skalazds (NMDS) ordinaciéval kétdimenzids tavolsagmatrixot
készitettem, majd a kozosség tavolsag-alapt kozosségmatrixait két modon is teszteltem: egyrészt
permutacios elemzéssel (PERMANOVA), masrészt hasonlosagi szazalékon alapulo teszttel (SIMPER).

A kozosségek oOsszetételének eltéréseit adatvizualizacios eszkozokkel is vizsgaltam. Itt a
relativ abundancia értékek alapjan torzs szinten Osszesitettem a kozOsségeket a phyloseq csomag

felhasznalasaval (McMurdie & Holmes, 2013)
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Eredmények

A biodiverzitds indexeket vizsgalva a baktériumok esetében nem volt kimutathatd eltérés a
fragmentalt és 0sszekotott kozosségek kozott (2. abra), azonban eukariotaknal szignifikans eltérést
talaltam az alfa (p = 0.005) és gamma (p = 0.04) diverzitasok esetében is (2. abra). A béta-diverzitas
esetében nem taldltam szignifikans eltéréseket.

Az eukariotdk esetében az alfa diverzitds értékekre illesztett kevert hatdsok modell csak

margindlisan szignifikans eredményt adott a kezelés hatasara (p = 0.057)

Diverzitas indexek
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Metak6zosségek
2. abra: Diverzitas indexek (alfa, béta, gamma diverzitas OTU-szamban kifejezve) az egyes

metakozosségekben (A: baktériumok, B: eukariotik, z6ld:osszekotott, piros. fragmentalt
metakozosségek).

13



A fajtelitodési gorbéken (3. abra) azt latjuk, hogy a baktériumok esetében itt sem mutatkozik
jelentds eltérés, viszont az eukariotaknal az Osszekotott €s a fragmentalt metakdzosségek konfidencia

intervallumai elvalnak, és igy a két kezelésben kapott gamma-diverzitas értékek kiillonbozonek

tekinthetOek.
Baktériumok Eukariotak
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3. abra: Fajtelitédeési gorbék. A folytonos vonalak az interpolalt értékeket (metakozosségenkeént 5
mezokozmosz), a szaggatott vonalak az extrapolalt értékeket, a pontok pedig a mért értékeket
jelolik. A szimbolumok a metakozdsségeket, a szinek pedig a kezelést jeldlik (piros: fragmentalt,
zold: dsszekotott). A gorbék alatt és folott a hozzajuk tartozo 95%-os konfidencia-intervallumokat a
gorbékkel azonos (atlatszo) szin jeloli.

A nem-metrikus tobbdimenziés skalazas (NMDS) ordinaciéval (4. abra) az eukaridtaknal jol
lathatéan elvalnak az 0sszekotott metakozosségek a fragmentaltaktol, mig a baktériumoknal csupan
egy 0sszekotott metakozosség valik el egyértelmiien a tobbi k6zdsségtdl, ugyanakkor lathato itt is egy
trend az els6 NMDS tengely mentén (a fragmentalt mezokozmoszok inkabb a pozitiv régidban

talalhatoak, mig 6sszekotottbol hozzajuk képest tobb van a negativ régiodban).
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Baktériumok
Szines pontok = mezokozmoszok

0.25- A
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Szines pontok = mezokozmoszok
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0.4-
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4. abra: Nem-metrikus tobbdimenzios skalazas (NMDS) eredményei. A szimbolumok a
mezokozmoszokat jel6lik (zold kor: 6sszekotott, piros haromszog: fragmentalt). Az ellipszisek az
egyes metakozosségekhez tartozo értékek 50%-at fedik le.

A tévolsagmatrixok permutécios elemzése alapjan (PERMANOVA) a baktériumok esetében
szignifikans hatast gyakorolt a kezelés (p = 0.006) és a kezelésen beliil a metak6zosségek is (p =
0.001). Az eukaridtdknal hasonld eredményeket kaptunk (kezelés: p = 0.004, metakozdsség: p =
0.002)

A 5. 4bran azt lathatjuk, hogy hogyan tért el az egyes metakdzosségek Osszetétele torzsi

(phylum) taxondmiai szinten. Az dbra bemutatja a SIMPER elemzések eredményeit is (a kezelések
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kozti eltérésekhez szignifikdnsak hozzajaruld torzsek csillaggal (p<0.05),

szignifikans eredmény esetében (0.05<p<0.1) ponttal jelolve).

Relativ abundancia
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5. dbra: Baktérium és eukariota torzsek datlagos abundancidja az egyes metakozosségekben
(M1-M3: dsszekotott, M4-M6: fragmentalt). A SIMPER elemzés alapjan a kezelések kozti
eltérésekhez hozzdjarulo torzsek jellése: ** 0.001<p<0.01; * 0.01<p<0.05; . 0.05<p<0.1

illetve marginalisan
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Diszkusszi6

A kisérletlink sordn arra kerestiik a valaszt, hogy id6szakos kis tavak eukariota és prokariota
célja az volt, hogy a fragmentacio hatasat onalléan, az ¢léhelyméret csokkenése nélkiil vizsgaljuk.
Szerettiik volna megtudni, hogy kimutathat6-e valtozds mar viszonylag rovid idé (harom hoénap) alatt.
Kérdéseink megvalaszolasahoz mezokozmosz kisérletet végeztiink, ahol metakozdsségeket allitottunk
fel és igy vizsgaltuk az eukariota €s prokariota planktonkozosségeket. Eredményeim megmutatjak,
hogy mind az eukaridta, mind a baktérium k6zdsségeket befolyasolja az élohely fragmentacid, mivel
az ¢lohelyek szamaénak valtozatlansaga mellett, a konnektivitds megsziintetésével szignifikans
eltéréseket talaltam a kozosségek kozott.

A diverzitas értékekben csak eukariotaknal talaltam szignifikans eltéréseket. Itt az alfa- és
gamma-diverzitas jelentésen kisebb volt a fragmentacionak kitett kzosségekben. Ugyanakkor példaul
mind az eukaridtak, mind a baktériumok esetében volt szignifikans hatasa a kezelésnek. A kozosségek
Osszetételén €s a hasonlosagi szazalékon alapuld elemzés is mindkét csoport esetében talalt olyan
torzseket, melyek szignifikansan hozzajarulnak a kozosségek kiillonbozoségéhez.

Korabban azt tartottak, hogy sem a baktériumok, sem az egysejtii eukariotak kozosségére
nem gyakorol a diszperzié hatast (Baas-Becking & Nicolai, 1934; Finlay, 2002). Ugyanakkor ez
nagyrészt annak volt kdszonhetd, hogy az elsd ezzel kapcsolatos kutatasokat erdsen szélsOséges
kornyezetben végezték (pl. sos tavakban), és azota mar szamos vizsgalat kimutatta, hogy akar a
legkisebb egysejtiiek és baktériumok is mutathatjak a diszperzi6-limitacié jeleit (Telford et al., 2006;
Peay et al.,, 2010; Adams et al.,, 2013). So6t, egysejtli eukariotdk ¢s prokariotdk esetében is
megfigyelhetéek biogeografiai mintazatok (Ramette et al., 2005; Martiny et al., 2006). Az
eredményeim is azt mutatjak, hogy mind a baktériumok, mind az eukariétdk kozosségeire hatast
gyakorol a diszperzié megszakitasa.

A baktérium kdzosségekben ugyanakkor sokkal kevesebb, kisebb mértékii valtozast talaltam,
mint az eukariotakban. Ennek magyardzata lehet az, hogy a baktériumok, egysejtii eukariotaknal
kisebb méretilk okan, kevésbé diszperzio limitaltak (De Bie et al., 2012), és hatalmas lokalis
populacioméreteiknek koszonhetden kisebb a kihalds esélye is a helyi él6helyekrdl (esetiinkben a
mezokozmoszokbol).

A kistavak szdmos szempontbol jelentés szerepet tdltenek be a biodiverzitds megorzésében
¢s a tudomany szadmara is kiemelten fontosak (Collinson et al., 1995; Biggs et al., 2005; De Meester et
al., 2005). Ezért vizsgalatunk az altalanos dkologiai eredmények mellett fontos relevanciakkal jar ezen
¢l6helyek szamara is. Mivel fennmaradasuk szamos tdjban komoly veszélynek van kitéve (Heath &
Whitehead, 1992; Horvath et al., 2019), igy annak hangsulyozasa, hogy az egyes él6helyek nem csak
onmagukban értékesek, hanem halozataikon beliil a konnektivitds védelmére kiemelten figyelni

kellene, fontos célt szolgalhat a védelmiik soran.

17



Az, hogy a fragmentacio biodiverzitasra gyakorolt hatdsa még mindig jelentGsen vitatott
téma (Fletcher et al., 2018; Fahrig et al., 2019), nem segiti a biodiverzitas hatékony globalis védelmét.
Kisérletiink azaltal, hogy a fragmentaciot az éléhelyméret csokkenésétdl elkiilonitve vizsgalja, fontos
része a vita feloldasanak, és a fragmentacidé pontos hatasmechanizmusanak megismerésének, mivel
egyértelm(i valaszt szolgaltat arra, hogy a fragmentacidval jaro konnektivitas-vesztés negativ direkt

hatassal van a biodiverzitasra, amely fiiggetlen az él6helyek szamatol és mindségétol.
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Koszonetnyilvanitas

Koszonetet szeretnék mondani Jordan Ferencnek, hogy lehetdséget biztositott arra, hogy az
altala igazgatott intézetben gyakornoki munkat végezhessek. Szeretném kifejezni a kdszonetemet
mindenkinek, aki a kisérlet lebonyolitasaban €s a laboratoriumi munkakban részt vett, név szerint:
Dervalics Anna, Payer Olivér, Szabadkai Zorka, Huynh Ngoc Thu Huong, Ivana Luki¢, Nyitrai
Kamilla, Fehér Doéra, Buranyi Maté, Glatz Kinga, Laskai Csilla, Csiszar Virdg, Fierpasz Adam,
Kardos Vivien, Palffy Karoly, Poda Csenge. K&szonetet szeretnék mondani Vad Csabanak a kisérlet
megtervezésében vald részvételéért. Szeretném megkoszonni Marton Zsuzsannanak a kisérlet
munkalataiban valo részvételét, és koszonom neki és Nagy Hajnalkanak a laboratoriumi munkak soran
nyUjtott iranymutatasukat, betanitast, és hogy minden, sokszor ismétl6do, kérdésemre tiirelmesen
valaszoltak. K6szonom Szabo Beatanak, hogy a kisérletben valé munkaja mellett segitett elsajatitanom
szamos laboratoriumi modszert, és a statisztikai elemzésekben is segitséget.

Koszonetet szeretnék mondani Felfoldi Tamasnak a kisérlet tervezésében és laboratoriumi
munkakban nytjtott segitségéért, azért, hogy a laborjaban végezhettem a molekularis munkéakat.

Kiilon koszondom Szabo Attilanak a témavezetését, a molekularis és bioinformatikai
modszereknél nyljtott oktatasat és segitségét, illetve az irasban nyujtott tamogatasat.

Kiemelten szeretném megkoszonni Horvath Zsoéfianak, hogy gyakornoki munkat
végezhettem kutatocsoportjanal, majd pedig tudomanyos diakkori és szakdolgozoi helyet is biztositott
szamomra. Koszondm neki a munkam soran nyujtott folyamatos szakmai tamogatasat, szamos dolog
koziil kiilon kiemelve a dolgozat megirdsdban és az ahhoz sziikséges irodalom Osszegytijtésében
valamint a statisztikai elemzések elvégzésében nyujtott segitségét.

Szeretnék  koszonetet mondani az Eghajlatvaltozas  Multidiszciplinaris  Nemzeti
Laboratorium (NKFIH-471-3/2021) és FK OTKA (NKFI-132095) projektekért, melyek a kisérlet
megvalosulasanak anyagi koltségeihez jarultak hozza.

Végiil de nem utols6 sorban szeretném megkdszonni a csalddomnak a dolgozathoz

kapcsolodd munka és iras alatt felém mutatott végtelen tiirelmiiket és tdAmogatasukat.
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