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 I. Irodalmi bevezetés és célkitűzések 

Az elmúlt évtizedek ökológiai szélsőségei rámutattak közvetlen környezetünk és természeti 

értékeink védelmének szükségességére. Ennek fontos alappillére a biodiverzitást csökkentő 

tényezők alaposabb megértése, melyek közül az egyik legfőbb gondot az őshonos fajok 

kiszorításával, a patogének terjesztésével és a populációk genetikai szennyezésével a biológiai 

inváziók okozzák (Wilson 1997). Abból a célból, hogy pontosabban megismerhessük milyen 

tényezők játszanak szerepet an invazív fajok sikerességének hátterében, több szinten, már 

nem csak ökológiai, hanem genetikai szempontból is érdemes megvizsgálni az inváziók okait. 

Ráadásul az invázióbiológiai kutatások egyik sarkalatos és egyre inkább teret hódító 

aspektusa ezen fajok transzkontinentális léptékű megfigyelése.  

A ploidia a sejtben található homológ kromoszómák számára utaló kifejezés. A növények 

egyik nagyon fontos genetikai tulajdonsága a ploidia változtatásának képessége, ami a növény 

genomjának sokszorozódását jelenti. Ez a képesség nagyban növeli a genetikai diverzitást, 

evolúciós változékonyságot és ezzel együtt a faj sikerességét is fokozza (Madlung 2013). A 

fentebbi tendencia miatt a növényi invázióbiológia egyik fontos alaphipotézisévé vált, hogy a 

magasabb ploidiával rendelkező, ám ugyanazon faj egyedei jóval sikeresebb invazív fajokká 

válhatnak, mint normál ploidiaszintű társaik (Pandit és mtsai. 2014). 

Az invazív fajok jelentős, környezet átalakító hatással rendelkeznek, amit a honos fajok és 

közösségek abundanciájának, diverzitásának csökkentésével érnek el, veszélyeztetve ezek 

fennmaradását (Vilà és mtsai. 2011). Az invázióbiológiai kutatások felhívják a figyelmet arra, 

hogy az inváziók vizsgálatai nem nélkülözhetik a globális léptékű szemléletet. Ennek 

köszönhetően az invazív fajok hatásait egyre több kutatás vizsgálja transzkontinentális 

léptékben (Hierro és mtsai. 2005), így több invazív fajról is kiderült, hogy honos 

ökoszisztémájukra lényegesen kisebb hatással vannak, mint elözönlött környezetükére 

(Ledger és mtsai. 2015). Az ilyen jellegű összehasonlító vizsgálatok szerepe nagyon fontos, 

hiszen a fajok interakciójának biogeográfiai különbségei megvilágítják számunkra a 

különböző közösségek eltérő evolúciós fejlődését, aminek megértésével közelebb kerülhetünk 

a biológiai inváziók folyamatának alaposabb megismeréséhez. 

Az ökológiai vizsgálatok mellett egyre erőteljesebb hangsúly helyeződik a növényi inváziók 

genetikai hátterének kutatására, amely elsősorban az invazív populációk eredetét, valamint az 

elözönlött területen való terjedésük dinamikájának felderítését tűzi ki célul. A genetikai 

tényezők nagyban hozzájárulnak az egyes növényfajok sikerességéhez ezzel is támogatva az 

invázióképesség evolúciója hipotézist, amely az inváziók egyik legfontosabb hajtóerejének az 

invazív fajok gyors evolúciós változóképességét (Rollins és mtsai. 2013) és genetikai 



 

 

variabilitását teszi. Ezen genetikai vizsgálatok hasznos eszközei lehetnek az ökológiai 

vizsgálatainkban megfigyelhető eltérések hátterének alaposabb magyarázatára. 

Az általunk kutatott faj a magas aranyvessző vagy Solidago gigantea Észak-Amerikában 

honos, de mára cirkumpoláris elterjedésű, Európától Ázsiáig meghonosodott (Weber és 

Jakobs 2005). A faj dísznövényként jutott Európába és Magyarországra, majd kivadulva az 

egyik legerőteljesebben terjedő özönfajjá nőtte ki magát, ahol a legtöbb negatív hatást fejti ki. 

Vizsgálataink alapját a faj eltérő ploidiaszintű egyedeinek erőteljes földrajzi elkülönülése 

képezte. Az észak-amerikai területen di-, tetra- és hexaploid citotípusai is előfordulnak a 

fajnak, ezzel szemben európai környezetében a tetraploidok váltak egyértelműen dominánssá. 

Arra a kérdésre kerestünk választ, hogy vajon a magasabb kromoszómaszám egyértelmű 

inváziós előnnyel jár-e, mint azt már a korábbi kutatások, más fajok esetében kimutatták, 

amelyhez a honos területen előforduló hexaploidok és az elözönlött területen előforduló 

tetraploidok összehasonlítását vettük alapul. 

Doktori disszertációm során az alábbi célokat tűztük ki: 

 A növénytársulások esetében cönológiai módszerekkel megvizsgáltuk, hogy a honos 

és az elözönlött környezetükben a faj két geo-citotípusának denzitása milyen módon 

hat a saját környezetének növényközösségeire és diverzitására. 

 Felmértük az ITS és a mikroszatellit régiók elemzésének alkalmazhatóságát a geo-

citotípusok esetében.  

 Majd mikroszatellit fragmenthossz analízist használva meghatároztuk a két geo-

citotípus populációinak genetikai szintű elkülönülését, struktúráját és diverzitását.  

 Terepi kísérletes vizsgálatunkban felmértük, hogy az eltérő kísérleti környezet 

(üvegházi vs. terepi kiültetés), valamint a vizsgálat időtartama milyen mértékben 

befolyásolja eredményeink pontosságát. 

 Kutatásunk legfontosabb elemeként, meghatároztuk a két geo-citotípus közti ökológiai 

különbségeket (növekedési paraméterek, kártevő nyomás) az elözönlött területen, 

valamint ezzel együtt a hexaploid populációk lehetséges bejutásának kockázatait. 

 

II. Anyag és módszer 

Nem-kísérletes terepi vizsgálatok 

Terepi vizsgálataink során felmértük a két geo-citotípus denzitásának saját környezetére 

gyakorolt hatásait. A hexaploid, honos citotípusokat 2009, 2010 és 2012 folyamán vételeztük 

fel, körülbelül 900x500 km területen az egyesült államokbeli Montana dél-nyugati, Idaho 

keleti, Wyoming északnyugati és Washington keleti területein, 69 felvételi pontban. A 



 

 

tetraploid, invazív citotípusokat 2010 és 2012 között mértük fel, körülbelül 200x200 km 

területen, Magyarországon, 118 felvételi pontban. A felvételi pontok között legalább 1 km 

távolságot tartottunk, kivéve három montanai pont között, ahol a távolság körülbelül 200 m 

volt. A növénytani felvételezéseink minden évben a faj virágzási fenofázisában, a késő nyári 

időszak folyamán történtek. A felvételi pontjaink 2x2 m-es kvadrátok voltak, amelyek 

előfeltétele a S. gigantea jelenléte volt, a vizsgált közösségen belül a kvadrátok elhelyezése 

random módon történt. Minden egyes kvadrátban rögzítettük a jelenlevő edényes növényfajok 

fajszámát és fajonkénti borítását, valamint a S. gigantea hajtásszámát.  

 

Nem-kísérletes terepi vizsgálatok statisztikai analízisei 

A statisztikai elemzéseket az R 3.1.2. verziójában valósítottuk meg. Elsőként a nem kísérletes 

terepi vizsgálataink elemzései kerültek elvégzésre, hogy megállapítsuk a geo-citotípusok saját 

közösségeikre gyakorolt hatásait. Ennek során mindkét geo-citotípusra külön elemezve 

megtörtént a felvételi pontokban az összfajszám majd a honos és invazív fajszám, valamint a 

Simpson diverzitás és az egyenletesség (evenness) kapcsolatának vizsgálata (lineáris 

regresszió analízis) a S. gigantea hajtásszámaival. A vizsgált fajunk borítása és jelenléte nem 

szerepelt ezen elemzéseink esetében.  

 

Terepi vizsgálatok mintagyűjtése 

A további vizsgálatokhoz összesen 11 populációból történt a mintagyűjtés, melynek során 10-

10 egyed szünfloreszcenciája, érett magokkal, került begyűjtésre. A kutatáshoz öt egyesült 

államokbeli, feltételezhetően hexaploid és hat Magyarországon gyűjtött, feltételezhetően 

tetraploid populációból vettünk mintát. Az anyanövények között legalább 10 m távolságot 

tartottunk, hogy csökkentsük ugyanannak a klónnak az újramintavételezését. A későbbiekben, 

ennek sikerességéről genetikai elemzéseink során is megbizonyosodtunk. A gyűjtött 

mintáinkat a további genetikai és terepi vizsgálatainkhoz használtuk fel. 

 

A vizsgált geo-citotípusok genetikai különbségei 

Terepi kísérletes vizsgálatunk második évében levélmintákat gyűjtöttünk további genetikai 

vizsgálatok céljára, hogy megállapíthassuk, a geo-citotípusok ökológiai különbségeinek 

genetikai hátterét. Genetikai vizsgálataink első fázisában ITS1, ITS2 és 5.8S rRNS 

szakaszokat szaporítottunk fel PCR segítségével, hogy megállapíthassuk a módszer 

alkalmazhatóságát a faj esetében. Ezután a felsokszorosított szakaszok szekvenálása, illetve 

szekvencia alapú elemzése történt meg. 



 

 

Genetikai analízisünk második módszere a mikroszatellit fragmenthossz analízis volt. 

Vizsgálataink kezdetekor nem álltak rendelkezésre a fajra specifikus mikroszatellit primerek, 

ezért először az irodalomban leírt közel rokon Solidago fajok primereinek használhatóságát 

teszteltük. Végül nyolc marker bizonyosodott polimorfnak, amelyekkel elvégeztük a PCR 

reakciókat, szekvenálásukat, majd az egyedi fragmenthosszak megállapítását.  

 

Genetikai vizsgálatok statisztikai kiértékelése 

A vizsgálatunkba bevont geo-citotípusok genetikai diverzitását a SpaGeDi ver. 1.4 program 

segítségével elemeztük. Az általunk kalkulált indexek az allélgazdagság (AR) és a várt 

heterozigócia (He) voltak.  A geo-citotípusaink genetikai struktúrájának feltárásához a Bayes-

féle analízist alkalmazó Structure ver. 2.3.4. programot használtuk.  

Mivel a struktúra analízis magyarázóereje limitált abban az esetben, amikor egy elemzésen 

belül eltérő citotípusú egyedeket vizsgálunk, ráadásként Főkoordináta Analízis (PCoA) 

felhasználásával megvizsgáltuk a teljes mikroszatellit kompozíció hasonlóságát az POLYSAT 

ver. 1.4 csomag használatával, R környezetben. Az elemzés elvégzéséhez a Bruvo-féle 

távolságindexet alkalmaztuk. A geo-citotípusok közötti genetikai elkülönülés vizsgálatára FST 

valamint ρST indexeket alkalmaztunk, SpaGeDi ver. 1.4 program felhasználásával. 

 

Kísérletes terepi vizsgálatok 

A korábban említett anyanövényektől származó magokat csíráztattuk, amelyeket egyesével 

120 ml-es cserepekbe ültettünk át. A cserepekbe előzetesen virágföld és homok 1:1 arányú 

keverékét helyeztük. A növényeket 18-25°C hőmérsékleten, 10/24 órás megvilágításon és 

60% relatív páratartalmú környezetben neveltük négy hónapig neveltük.  

Terepi kísérletes vizsgálatunkhoz egy rendszeresen kaszált termőhelyet választottunk ki, 

amely területen a Solidago természetes módon is megtalálható. Kísérletünk kezdetén 

kijelöltünk egy 4x4 m-es területet, amelyet egy kaszálógép segítségével megtisztítottunk a 

jelenlévő vegetációtól, majd körbekerítettük. A növényeket ezután randomizálást követően 

elültettük, egymás között 50x40 cm távolságot tartva. A parcella területén ezután felhagytunk 

a növényzet bolygatásával, teret hagyva a természetes vegetáció és az újonnan bekerült 

egyedek kompetíciójának. Az adatgyűjtés mind az első és második évben a növény virágzási 

fenofázisa idején történt meg (augusztusban).  

 

Kísérletes terepi vizsgálatok statisztikai kiértékelése 

A statisztikai elemzéseinket lineáris kevert modellek felhasználásával végeztük el, ahol az 

eredeti populációkat random faktorként kezeltük. A fejlesztett klonális hajtások száma, az 



 

 

egyedek magassága és levélszáma esetében a geo-citotípus és az életszakasz interakcióját 

vizsgáltuk, ahol az életszakasz mindhárom szintje elemzésre került. Ezen modellek esetében 

az életszakasz ismételt mérésű (repeated measurement) tényezőként került figyelembe vételre. 

A biomassza, herbivória és fertőzöttség aránya egyedül a geo-citotípust tartalmazta fix 

faktorként, ugyanis ezen adatokat csak a második év során gyűjtöttük. A loge transzformálás 

szükségességéről, a modell grafikus kiértékelése után döntöttünk. A modellek hipotézisének 

teszteléséhez Khí-négyzet tesztet, majd a további, páros összehasonlításokhoz használt Tukey 

post-hoc teszteket alkalmaztunk. 

 

III. Eredmények 

Nem-kísérletes terepi vizsgálatok 

A hexaploid Solidago gigantea egyedek észak-amerikai felvételezése során összesen 236 

különböző fajt azonosítottunk 69 felvételi pontunkban, amelyek közül 84 a területen 

idegenhonosnak minősült. A tetraploid S. gigantea egyedek magyarországi felvételezése 

során összesen 248 különböző fajt azonosítottunk 118 felvételi pontunkban, amelyek közül 24 

a területen idegenhonosnak minősült. A geo-citotípusok denzitásának összfajszámra gyakorolt 

negatív hatása az elözönlött területen jelentős (t = 9.062; P < 0.001; R
2
 = 0.64), ezzel szemben 

a honos környezetben a hexaploidok denzitásának emelkedése nem befolyásolta a felmért 

fajok számát (t = 1.158; P > 0.05; R
2
 = 0.15). Hasonló tendenciát figyeltünk meg a honos 

fajok számának változásában is, ahol az invazív/tetraploidok hajtásszáma szignifikánsan 

negatívan hatott (t = 8.977; P < 0.001; R
2
 = 0.63), míg a honos/hexaploid egyedek nem 

befolyásolták a honos fajok számát (t = 1.146; P > 0.05; R
2
 = 0.14). Az aranyvessző 

hajtásdenzitásának idegenhonos fajszámra gyakorolt hatása kapcsán tapasztaltunk először 

pozitív korrelációt, mégpedig az invazív/tetraploidok esetében (t = 8.756; P < 0.001; R
2
 = 

0.58), míg a honos/hexaploidok nem befolyásolták az idegenhonos fajok számát (t = 1.194; P 

> 0.05; R
2
 = 0.02). A vizsgált területeken szignifikánsan csökkent az állományok diverzitása. 

Legerősebben az invazív/tetraploid egyedek esetében (Simpson diverzitás: t = 3.579; P < 

0.01; R
2
 = 0.37), míg a honos/hexaploid egyedek esetében nem  csökkent (Simpson 

diverzitás: t = 1.117; P < 0.01; R
2
 = 0.14). 

 

A vizsgált geo-citotípusok genetikai különbségei 

Az általunk elsőként használt módszer az ITS régiók szekvencia analízise volt. A 

szekvenálás eredményei egy esetben sem hoztak polimorfizmust, még a két kontinens 

esetében sem tapasztaltunk eltérést. Ezen eredmények miatt felfüggesztettük a további 

szekvencia alapú vizsgálatokat.  



 

 

Mikroszatellit analízisünkben az általunk talált allélok legnagyobb része (75%) 

mindkét geo-citotípus esetében megfigyelhető volt. Tíz egyedi allélt találtunk a 

honos/hexaploidok, míg négy egyedi allélt az invazív/tetraploid citotípus esetében. Az 

allélgazdagság (AR) a honos/hexaploid populációkban 6.04, az invazív/tetraploidokban 4.83, 

míg a két geo-citotípusban 8.21 volt. A várt heterozigócia (He) értéke a honos/hexaploid 

populációkban 0.78, az invazív/tetraploidokban 0.69, míg a két geo-citotípusban összesen 

0.75 volt. A két geo-citotípus között - az általunk alkalmazott Kétmintás t-teszt segítségével - 

szignifikáns különbséget tapasztaltunk, AR (t-value = -5.009; P < 0.001) és He (t-value = -

7.412; P < 0.001) a honos/hexaploidok javára. 

A genetikai struktúra analízise felfedte két geo-citotípus eltérő struktúráját, miközben az 

egyes geo-citotípusokon belüli hasonlóságot hangsúlyozta. Ezen elemzésünk bebizonyította 

az invazív populációk nagymértékű strukturális heterogenitását, míg a honos populációk 

esetében jelentősebb elkülönülést mutattunk ki az egyes populációk között. Azért, hogy 

árnyaltabb képet kapjunk a vizsgált populációk egymáshoz viszonyított helyzetéről is, 

elvégeztünk egy Főkoordináta Analízist (PCoA) is a teljes adatbázisra nézve. Ez az elemzés 

szintén erőteljesen elkülönítette a honos és invazív geo-citotípusokat. 

A geo-citotípusok elkülönítéséhez használt indexek segítségével különböző szintű 

szegregációt detektáltunk. Az alkalmazott FST index viszonylag alacsony (0.051), míg a ρST 

közepesen erős mértékű (0.183) elkülönülést mutatott.  

 

Kísérletes terepi vizsgálatok 

Terepi kísérletes vizsgálatunkban a faj hajtásszámai esetében csak az első év során 

detektáltunk szignifikáns eltérést a geo-citotípusok között, amikor is a tetraploid/invazív 

egyedek szignifikánsan több hajtást fejlesztettek, mint a honos/hexaploidok (t-érték = 3.787; 

P < 0.01). A második évben azonban már eltűnt a különbség a két geo-citotípus között, 

viszont mindkét geo-citotípus különbözött az első évi honos/hexaploidoktól. 

A magasság esetében az üvegházi és az első éves eredmények során nem tapasztaltunk 

különbséget a geo-citotípusok között, ezzel szemben a második évben az invazív/tetraploidok 

már átlagosan 20-25 cm-el magasabb hajtásokat növesztettek, mint honos/hexaploid társaik (t-

érték = 5.225; P < 0.001). A vizsgált egyedek második évi biomasszáját szignifikánsan (t-

érték = 2.637; P < 0.01) befolyásolta a geo-citotípus, ahol az invazív/tetraploid egyedek több 

biomasszát termeltek, mint honos/hexaploid társaik.  

A herbivória esetében azt tapasztaltuk, hogy az invazív egyedeket szignifikánsan 

kevesebb (t-value = 2.271; P < 0.05) rovarrágás érte, mint a honosakat, azonban a fertőzöttség 

mértékében nem tapasztaltunk szignifikáns eltérést (t-value = 1.768; P > 0.05). 



 

 

 

IV. Eredmények értékelése 

Annak ellenére, hogy a magyarországi felvételezéseink száma majdnem kétszerese volt az 

észak-amerikai felvételezéseink számának, jelentős fajszámbeli különbséget nem tudtunk 

kimutatni. Ebben közrejátszik, hogy Észak-Amerikában a felvételezéseink jóval nagyobb 

földrajzi régiót fednek le, mint Magyarországon, ezért maga a lépték, valamint az ebből eredő 

heterogénebb környezet okozhatja a fajok számának relatív méretbeli különbségét a honos 

területen, ahogyan azt Rahbek (2005) is felismerte már. Ráadásul a honos, észak-amerikai 

területén az idegenhonos fajok aránya, valamint azok megjelenési valószínűsége 

kvadrátjainkban jóval magasabb (majdnem négyszerese), mint a magyarországi, elözönlött 

területen. Ennek hátterében az állhat, hogy Európa a nagyléptékű inváziók során inkább 

donorként, mint recipiensként vett részt a fajok inváziójában (Lonsdale 1999), így Észak-

Amerika jóval telítettebb invazív fajokkal. 

Kimutattuk, hogy a két geo-citotípus eltérő módon hat saját környezetére. Míg az össz-, a 

honos és az idegenhonos fajszámot nem befolyásolta a honos/hexaploidok hajtásszáma, addig 

az invazív/tetraploidok mindhárom tényezőt befolyásolták, az össz- és honos fajszámot 

csökkentve, az idegenhonosat viszont emelve. Ennek oka az lehet, hogy amíg a honos 

környezetében előforduló fajok hozzászoktak az aranyvessző jelenlétéhez, addig az elözönlött 

területen a faj még újnak számít, ami erőteljesen megemeli az általa kifejtett kompetíciós 

hatást (Hierro és mtsai. 2006). Ráadásul, mint invazív faj, jelentős mértékben fokozza a többi 

idegenhonos faj megtelepedését is (Simberloff és Von Holle 2000). 

Genetikai vizsgálatainkban bebizonyítottuk az ITS szekvenciákkal szemben, a mikroszatellit 

fragmentek jobb alkalmazhatóságát a magas aranyvessző genetikai vizsgálataiban. A 

mikroszatellit markerek segítségével kimutattuk, hogy a honos/hexaploid egyedek genetikai 

diverzitása szignifikánsan magasabb az invazív/tetraploid egyedekéhez képest. Ennek oka, 

hogy az invazív populációk diverzitása, az alapító hatás miatt általában alacsonyabb, mint a 

honos populációké (Kliber és Eckert 2005).  

Főkoordináta és ρST analízisünk erős különbséget mutatott ki a honos/hexaploidok és az 

invazív/tetraploidok között, míg az invazív populációkon belül jelentős szegregációt nem 

tapasztaltunk. Ezzel szemben a struktúra analízisünk részletesebb képet fest az invazív 

populációk helyzetéről. Mindkét geo-citotípus esetében az erősebben elkülönülő populációk 

élőhelyüket tekintve is elkülönültek egymástól (szárazabb domboldalak egyedei voltak), ami 

bizonyítja, hogy az eltérő élőhelyhez való alkalmazkodás befolyásolja a populációk genetikai 

szerkezetét (Alberto és mtsai. 2010). Ennek az elkülönülésnek a kimutatására a mikroszatellit 

fragmentek a legalkalmasabb genetikai objektumok, hiszen ahogy Raybould és mtsai. (1998) 



 

 

kutatásai is bizonyították, csak a földrajzi távolság önmagában nem elegendő a mikroszatellit 

fragmentszámbeli különbségeinek kialakulásához. Ez azt sugallja, hogy a környezeti 

különbségekhez való alkalmazkodás, a távolságnál lényegesen erőteljesebb formáló ereje a 

mikroszatellitek kompozíciójának. 

Kétéves terepi vizsgálatunk során szignifikáns különbségeket mutattunk ki a geo-citotípusok, 

valamint az adatgyűjtés időpontjának tekintetében a legtöbb mért paraméter esetében. A geo-

citotípus/életszakasz interakciója is szignifikáns volt két fontos tulajdonság (magasság és 

biomassza) esetében is, ami arra utal, hogy a honos/hexaploid és invazív/tetraploid 

összehasonlításban az életszakaszt - mint faktort - komolyabb hangsúllyal érdemes számításba 

venni, mint azt korábban gondoltuk. Eredményeinkből azt a következtetést vonhatjuk le, hogy 

sok esetben az ökológiai különbségek nem jelentkeznek kontrollált üvegházi körülmények 

között vagy éppen a terjedés korai szakaszában. Az üvegházi és a terepi kísérletek ráadásul 

teljesen eltérő környezetet teremtenek a vizsgálati objektumoknak, amivel szignifikánsan 

befolyásolják az eredményeket (Lankau és mtsai. 2010).  

A genetikai különbségek hatása mellett több más tényező is fontos szereppel bírhat az 

egyedek fent említett teljesítményére, ezért megvizsgáltuk, hogy az EICA hipotézis milyen 

mértékben támogatja a magas aranyvessző invázióját. Kimutattuk, hogy az elözönlött terület 

herbivórjai nagyobb mennyiségben fogyasztották a honos citotípus egyedeit, mint az 

invazívakat, amely eredmények ellentmondanak az EICA hipotézisnek. Ez azonban nem 

meglepő, hiszen Van Kleunen és Schmid (2003) már korábban feltárták, hogy a közelrokon 

kanadai aranyvessző (Solidago canadensis) inváziójában az EICA nem játszik szerepet. 

A korábbi kutatások általánosító tendenciájával (te Beest és mtsai. 2011; Pandit és mtsai. 

2014) szemben, vizsgálatunkban kimutattuk, hogy a magasabb ploidiaszint nem minden 

esetben jelent egyértelmű pozitív hatást egy faj invazivitására. A honos/hexaploidok minden 

mért termelékenységi és interakciós paraméterben gyengébben és kevésbé agresszíven 

viselkedtek, mint az invazív/tetraploidok. Kutatásuk különbséget mutatott ki a geo-citotípusok 

között, azonban ez inkább a földrajzi elkülönülés hatását hangsúlyozta, semmint a ploidia 

hatását. Elmondhatjuk, hogy magának a ploidiának jóval kevesebb hatása volt a mért 

paraméterekre, mint a különböző származási területeken korábban lejátszódott környezeti 

adaptációs és genetikai eseményeknek. Egyes kutatások, például Combes és mtsai. (2012) 

publikációja egyenesen vitatja a magasabb ploidiájú egyedek fokozott sikerességét az 

alacsonyabbakkal szemben. A ploidiával kapcsolatban további fontos eredményekkel szolgált 

Suda és mtsai. (2015) tanulmánya, amelyben a genomméret/ploidia trade-off jelenlétét 

tapasztalták a növényeknél. Ez azt jelenti, hogy a fajok ploidiájának végtelenségig történő 

emelése nem jár egyértelmű előnnyel, vagyis léteznie kell egy küszöbnek, amely felett már 



 

 

nem éri meg tovább fokozni a ploidiaszintet. Jelen kutatásunk hasonló eredményt hozott, 

ugyanis amíg a tetraploidok sikere egyértelműen kimutatható volt, addig a hexaploidok 

esetében ugyanez nem valósult meg, így az említett küszöb a vizsgált fajunk esetében a 

tetraploid egyedeknél húzható meg. Eredményeink bizonyítják, hogy a magasabb ploidiaszint 

csak bizonyos szintig játszik befolyásoló szerepet egy faj inváziós képességeiben, aztán a 

különböző adaptációs és egyéb genetikai tényezők válnak fontosabb tényezőkké (Nagy és 

mtsai. 2017). 
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