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Kivonat

A vizsgdlat célja egy tolgyfajokban (Quercus spp.) gazdag elegyes allomany genetikai szerkezetének feltarasa egyeda-
zonositasra alkalmas DNS mikroszatellit markerek alkalmazasaval. A teriileten kijel6lt id6skord allomany minden egyedét
mintaztuk, majd numerikus taxonémiai mérések alkalmazasaval meghataroztuk a faji helyzetliket. Az dllomanyban két Uju-
latfoltot felvételeztlink a szili és az utddnemzedék genetikai sajatossagainak ésszehasonlitasa céljabdl. Vizsgalatainkkal
az Osszes idds egyed 9%-andl tudtunk azonos genotipussal jellemezhetd csoportokat meghatarozni, ami tiikrézi a
terlleten hosszU ideje folyé sarjaztatds hatasait. Az utddok kozétt szintén nagy szamban azonositottunk klénokat, ami
gyokérsarjak utjan létrejévé, vegetativ szaporodast jelez az allomanyban. Az Ujulat genetikai mintazataban nem talaltunk
szamottevd eltérést az idGskoru allomanyhoz képest, az allélgyakorisag értékekbdl szarmaztatott mutatok magas genetikai
diverzitast jeleztek. Az elsé Ujulatfolt egyedei képezte csoport a kocsanyos tolgyekkel mutatott hasonldsagot, mig a
masodik Ujulatfolt inkabb a molyhos tdlgyekre hasonlitott a genetikai jellemz6ik alapjan.
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TAXONOMIC AND GENETIC STUDY OF A MIXED OAK STAND
Abstract

A genetic study was performed in order to analyse the taxonomic and genetic composition of a mixed oak stand rich in dif-
ferent oak species (Quercus spp.). Microsatellite DNS markers were applied which are suitable for identification purpose.
All the adult trees were sampled on the study plot and their taxonomic classification was accomplished by numerical taxo-
nomy. Moreover two juvenile clumps were sampled with the aim of comparing the genetic pattern of the adult and juvenile
generations. Based on the results of the genetic analysis, 9% of the adult trees had clonal origin referring to the long-term
coppice management on the stand. Furthermore, clones were also discovered among the individuals of the juvenile clumps
indicating vegetative propagation by root shoots. The genetic structure of the adult and juvenile groups were similar with
high diversity indices. The two juvenile clumps showed different affinity with the pedunculate oak and pubescence oak
species respectively based on the comparison of genetic patterns.
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BEVEZETES

A molekuldris genetika mddszereinek egyre nagyobb szerep jutott a névényekkel foglakozd vizsgalatok-
ban az elmult két évtizedben, igy alkalmazasuk ma mar rutinszeriinek tekinthet az erdei fafajok kutatasaban
is (Weising és mtsai 2005). A killénbdz8 DNS markerek kilénbdz8 szinten nyljtanak informaciét a genetikai
valtozatossagrél. Egyes markerek a taxondmiai kutatdsban segitenek, masok a kilénbdz8 populéciok,
részpopulaciok kdzétti, illetve a populdcidkon bellili valtozatossag felmérésére, az elkilénllés mértékének
megadasdra nydjtanak lehet6séget. Az egyedek kdzétti variabilitds vizsgalatara ma mar olyan DNS markerek
allnak rendelkezéstinkre, amelyek megfeleld felbontéképességlik révén az egyedi eltérések kimutatasara is
alkalmasak, tehat ,genetikai ujjlenyomat” készithet6 altaluk (genetic fingerprinting). Az egyik leggyakrabban
alkalmazott mddszer az Un. mikroszatellit markerezés. Ezek a mas néven SSR (simple sequence repeats)
vagy STR (simple tandem repeats) szekvenciaknak hivott régidk a DNS kiildnbéz6 pontjain, elszérva eldfor-
duld, ismeretlen funkci6ju szakaszok. Jellemzéen egy rovid, 1-5 bazisparbol allé motivum nagyszamu
ismétiédésébdl allnak. Az ismétlédések hossza egyedenként nagy valtozatossagot mutat (Weising és mtsai
2005).

Az erdészeti kutatdsban alkalmazva a médszer lehet@séget nyuijt az allomanyok genetikai szerkezetének,
az allomanyok kdzétti beporzasi viszonyoknak jobb megismerésére. A mikroszatellit markerek alkalmazésaval
elért elsd jelentds erdészeti eredményt Dow és Ashley (1996) kdzélte. Egy amerikai télgyfaj, a Quercus macro-
carpa eqgyik, nagyobb erd6tdmboktdl tavol esé, szigetszeriien elhelyezkedd 5 ha-os allomanyaban vizsgaltak
a sz(ilé- és utddegyedek kdzotti rokonségi kapcsolatokat. Az allomanyon kiviilrl érkezé pollen magas (kb.
50%) aranya mellett azt is kimutattak, hogy az utdédpopulécion belll 4 anyafa biztositotta az utédok mintegy
80%-at. Az eurdpai fehér tolgyek alakkdrét érintd vizsgalatok kézott elséként Streiff és mtsai (1999) alkal-
maztak ugyanezen markereket, és kocsanyos illetve kocsanytalan tdlgy allomanyban mérték a két faj kdzott
eléforduld hibridizacids eseményeket. A vizsgalat eredményei alapjan, az el6zetes varakozasokkal ellentét-
ben, csak kismérték introgressziot tapasztaltak. Gugerli és mtsai (2007) ugyanezen két faj kozétt vizsgaltak
egy esetleges hibridzona kialakulasat egy intenziven mintazott erdérészletben, szintén mikroszatellit marke-
reket alkalmazva. Eredményeik szerint a hibrid egyedek el6fordulasa ritka volt az idéskoru llomanyban. Curtu
és mtsai (2006) egy a Keleti-Karpatokban taldlhatd, vegyes taxondmiai 6sszetétell télgyallomany genetikai
szerkezetét tarta fel mikroszatellit markerekkel. Tovabbi vizsgalataik soran (Curtu és mtsai 2007) sikerdlt hib-
rid egyedeket is azonositaniuk a genetikai mintazatuk dsszevetésével a Q. robur és Q. frainetto, illetve a
Q. pubescens és Q. frainetto fajok kdzétt.

Az egyedazonositasra alkalmas DNS-motivumok segitségével az dllomanyban eléforduld sarj eredetd,
azonos genotipussal jellemezheté egyedek is kimutathatok. A kocsanyos és kocsanytalan tdlgyek esetében a
spontan vegetativ szaporodasi forma nem gyakori. Ugyanakkor a sarjaztatds, a legeltetés vagy a vad altali
ragas, sét a széldéntés vagy tlizkar is kivalthatja a t6- és gyokérsarjak képzését. A szakirodalomban — az
eléz6ekben ismertetett, fajok kdzotti beporzast valamint a génaramlast feltard kutatasok mellett — viszonylag
ritkan talalkozhatunk a sarjaztatasnak, sarjképzédésnek a tolgyesek genetikai szerkezetére gyakorolt hatasa-
nak elemzésével. Kivételként emlitendd két Hollandidban végzett kutatas (Copini és mtsai 2005, Bakker és
mtsai 2001), amelyek a tébb évszazados sarjaztatas és legeltetés hatasara kialakult kocsanyos és kocsany-
talan tlgyallomany nagy kiterjedésU sarjcsoportjainak genetikai jellemzéit irta le. Mindkét publikacio kiterjedt
sarjeredetli kléncsoportokrél szédmolt be, amelyeken bellil az egyedek egymdstdl akdr 10 méterre
helyezkedtek el. Egyes esetekben megfigyelték a kiildnbdzd sarjcsoportok ,0sszendvését” is, amikor a kiilon-
bdz§ eredetli sarjak egy kisebb terlleten vegyesen jelentek meg.

Vizsgélatainkat egy t6lgygenetikdval foglalkozd nemzetkdzi projekt (,OAKFLOW QLK5-2000-00960;
2001-2005") keretében kialakitott, finomléptéki genetikai elemzésekre lehet6séget add mintatertileten
végeztik. Tanuimanyunk a kovetkezd kérdésekre keresi a valaszt: 1. Milyen taxonémiai eloszlast mutat az
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elegyes tolgyes? 2. Alkalmazhaté-e a mikroszatellit markerezés a tolgyegyedek és -fajok azonositdsara?
3. Mennyire hasonlit az djulat és a sz(il6k genetikai szerkezete?

ANYAG ES MODSZER

A vizsgalt n6vényanyag és a numerikus taxonomiai besorolas

A kijeldlt mintaterilet kdzel 4 hektar nagysagu, Sopron és Fertérakos kozétt, a Szarhalmi-erdd Kecske-
hegyi kilatoja alatt teriil el (Fert6rakos 11/A). A teriileten 380 idds egyedet jeldltiink ki. Ezeket sorszamoztunk,
majd meghataroztuk féldrajzi koordinataikat. A térképi alapadatokat taxondmiai, fenoldgiai és genetikai ada-
tokkal egészitettlk ki, amelyekbdl adatbazist hoztunk Iétre ArcMap 9.0 térinformatikai szoftver segitségével.
A genetikai vizsgalatokhoz mind a 380 fardl gydjtéttink levéimintat. Az utddnemzedék vizsgalatahoz két Uju-
latfolt 37 és 38 csemetéjét mintaztunk meg.

Minden vizsgalatba vont iddskorl egyed esetében numerikus taxonémiai hatarozast végeztiink, amely a
levél alaki tulajdonsagait, illetve a szérozotiségének mértékét veszi alapul, és a kiildnbdzé sziken értelmezett
t6lgyfajok pontos taxondmiai besorolasa mellett lehet@séget nyit a hibrid egyedek azonositasara is (Borovics
2000). A vizsgalathoz egyedenként minimum 5 levelet gy(ijtdttiink, lehet6ség szerint a korona délkeleti, fénynek
kitett als6 harmadabdl. Az alkalmazott mddszerrl és hatarozofliggvényekrdl részletes informacio a Quercologist
internetes hatarozéprogram oldalan érhetd el (http:/ngt-erdeszet.emk.nyme.hu/quercologist/default.htm).

Mikroszatellit elemzés

A DNS extrakciohoz fiatal levélszovetet hasznaltunk, a kivonast QIAGEN extrakcids készlettel (Dneasy
Plant Mini Kit) végeztiik. A PCR reakcid segitségével a kdvetkez8 négy mikroszatellit markert vizsgaltuk: ZAG
1/5, ZAG 9, ZAG 104 (Steinkellner és mtsai 1997) és MSQ 13 (Dow és mtsai 1995). A PCR reakcid
kérilményeinek beadllitdsakor az irodalmi leirast kdvettlik. A mikroszatellit fragmentumok pontos méretének
meghatarozasa (fragmentanalizis) ABI Prism 310-es genetikai analizdtorral tértént. A fragmentumhosszak
kédolasat a GeneMapper szoftver segitségével végeztiik.

Statisztikai értékelés

A fragmentanalizis soran nyert nyers mikroszatellit hossz adatsort, vagyis az egyes egyedek genotipusat
a GenAlEx 6.4 (Peakall és Smouse 2006) populaciogenetikai szoftver segitségével elemeztiik, a kdvetkez6
mutatok vizsgalataval:

Az azonos genotipust valdsziniiseg (P ) mutatd segitségével ellendriztiik, hogy az alkalmazott négy
mikroszatellit marker megfeleld feloontoképességgel rendelkezik-e az egyedi szintl azonositashoz. A P,
mutatdé annak a val6szinliségét adja meg, hogy az adott mintasorbdl véletlenszerien kiemelt két egyed
azonos genotipussal rendelkezik (Weising és mtsai 2005). Ertéke 0 és 1 kozott alakul. Minél kozelebb &ll a 0-
hoz, anndl megbizhatébb az egyedazonositasra alkalmazott markerek kdre, illetve annal kisebb a
valészin(isége a véletlenszerlien megjelend azonos genotipusoknak.

Akét nemzedék allelszerkezetének dsszevetésére vizsgaltuk az allelok lokuszonkénti atlagos szamat (N,),
kévetkez0, az allélgyakorisag értékekbdl szarmaztatott mutatokat szamitottuk: Shannon-index (1), vart hetero-
zigocia (H,), megfigyelt heterozigocia (H,), amely a heterozigotak teényleges szamat jelenti osztva a
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mintaszammal, fixaciés index (F) (Weir 1996). A populaciogenetikai elemzéseket két szempont szerint is
elvégeztilk. Egyfeldl elemeztik a terilleten taldlhatd dsszes egyed (N) genetikai mintazatat, fliggetlendl a
kialakult kloncsoportok eléfordulasatdl. Osszehasonlitasképpen ugyanezen diverzitasi mutatékat megvizsgéltuk
kizarélag az egyedi genotipusok (G) figyelembevételével — tehdt az ismétlédd genotipusok kihagydsaval —, igy
szemléltetve azt az esetleges genetikai kOvetkezményt, amelyet a sarjaztatds okozta kloncsoportok
kialakulasa eredményezhet. A G/N hanyadossal kifejeztilk az egyes csoportokban a vegetativ szaporodas
mértékét, aranyat (Weising és mtsai 2005).

A molekuldris variancia analizissel (AMOVA) a genetikai valtozatossag megoszldsat vizsgaltuk az dssze-
hasonlitas alapjat képez6 csoportokon bellil és a csoportok kdzott, jelen esetben a harom 6 télgyfajcsoportra
(kocsanyos tdlgy, kocsanytalan télgyek és molyhos tdlgyek) jellemz6 egyedi genetikai sajatossagok 6sszeha-
sonlitasa érdekében. Az elemzésbdl nyert F; ertékkel a csoportok kozotti differencialtsag mérteket adhatjuk
meg (Weir 1996).

A terlileten felvételezett két djulatfolt egyedei és az idskorl &llomany harom f6 taxonémiai csoportba
sorolt egyedei kdzott szamitottuk a Nei-féle genetikai tavolsagot is (Nei 1978). A csoportok egymashoz
viszonyitott helyzetét ezutdn egy dendrogramon (UPGMA szerkesztési elv alapjan) grafikusan is abrazoltuk
(Podani 1997).

EREDMENYEK

Taxonomiai 0sszetétel

A vizsgalt tolgyegyedek taxondmiai megoszlasa a kdvetkezéképpen alakult a numerikus taxondmiai
elemzés alapjan: A vizsgalatba vont 378 egyed 53%-a, 200 egyed kocsanyos tlgy (Qu. roburL.). Az &llomany
masik hangsulyos részét a molyhos télgyek képezték 43%-o0s részarannyal. EbbSl 29 egyed szliken
értelmezett molyhos tlgy (Qu. pubescens Willd.), 98 egyed olasz t8lgy (Qu. virgiliana Ten.), valamint 41 hib-
rid jellegli egyed volt. A vizsgalt terilleten a kocsanytalan tdlgyek alakkére mindésszesen 10 példannyal volt
képviselve. Ebben a csoportban domindlt a szdrazsagtiirébb dardds karéju kocsanytalan télgy (Qu.
dalechampiiTen.), illetve a Qu. petraea x dalechampii hibrid. Az atlantikusabb, kiegyenlitettebb klimat kedveld
sz(iken értelmezett kocsanytalan télgy (Qu. petraea (Matt.) Liebl.) minddssze két egyed volt (Matyas 1967).

Avizsgalt terilet jellegzetessége a néhany szaz méteren bellil jelentkezd jelentds terméhelyi kiilénbség,
amely a térszintemelkedésbél és a szaraz-iide terméhelyi atmenetbdl adddik. A terméhelyi viszonyok karak-
teres kiilénbségei jol visszatlikréz6dnek a fajok elterjedésében is. Az (idébb volgyi helyzetben dominainak a
kocsanyos télgy egyedek, illetve a patakmeder kdzelébe, az allomanyszegélybe lehlizodd molyhos télgyek a
mezofil term8helyi viszonyokhoz alkalmazkodott olasz tolgy egyedek koziil keriilnek ki. A szarazabb, napos-
abb kitettségli dombtetdn pedig tlinyomdan a sz(iken értelmezett molyhos télgy egyedek csoportjai jelennek
meg. A kocsanytalan télgy fajcsoport egyedei — csertélgyekkel (Q. cerris L.) elegyedve — a kocsanyos és moly-
hos tdlgyek kézé ékelddtek. Az 1. dbrén a fajok térbeli eloszlasat mutatjuk be, amely soran az dkoldgiai gra-
dienssel vald dsszefiiggés is jol nyomon kévethetd. Itt érdemes megjegyezni, hogy a csertdlgy nem képezte
a jelen kutatas targyat tekintve, hogy az eurdpai nemes télgyektdl taxonémiailag és genetikailag is jol elkildni-
thetd, azokkal nem keresztezddik. Ugyanakkor a jévében érdemes lesz figyelmet szentelni az dllomanyban
betdltétt szerepére, az esetleges klimatikus és terméhelyi valtozasok szempontjabdl, az allomanyszerkezetre
és fajdsszetételre gyakorolt hatdsaira. Bar a kocsanytalan télgy egyedek feltlinéen alacsony egyedszama
a mintater(leten felvetheti annak a gondolatat, hogy a cserrel szembeni verseny miatt szorult ki az allomany-
bdl, azonban csupan a mintateriileten végzett megfigyelések alapjan ez a konkluzié egyértelmien nem von-
hato le.



Egy elegyes télgyes taxondmiai €s genetikai szerkezetének elemzése 99

1. dbra: A vizsgalt fajok eloszlasa és az 6koldgiai gradienssel valo dsszefiiggésik a teriileten
Figure 1: Distribution of taxons and the ecological gradient on the study plot.

Az egyedek azonositasa genetikai ujjlenyomatuk alapjan

Anulla kézeli P, mutaté (P,= 1,1x107) bizonyitja, hogy a kiéncsoportok egyedei valéban azonos genoti-
pusuak, az alkalmazott négy mikroszatellit marker mintdzata megfelelé véltozatossagot eredményezett az
egyedszintl azonositashoz.

A vizsgalt 380 egyedbdl 12 kocsanyos tblgy és 14 molyhos télgy kiénpar képezte csoportot azonositottunk.
Amolyhos tblgyek esetében tovabbi 4 esetben harmas kldncsoportot is talaltunk. A fentiek alapjan tehat az 8sszes
id8s példany 9%-anal tudtunk azonos genotipussal jellemezhetd csoportokat meghatarozni, ami tikkrézi a teriileten
hosszu ideje folyd sarjaztatas hatasait. A klonok minden esetben egymas kdzvetlen kdzelében helyezkedtek el,
tobb esetben a terepen is megfigyelhetd volt a csokros ndvekedés, ami a tuskordl vald Ujrasarjadast jelzi. Két moly-
hos t6lgy par esetében volt megfigyelhetd a kionok tavolabbi elhelyezkedése (6,8 illetve 7,9 m-re), ami gydkérsar-
jak megjelenésére utal. Tovabbi két kocsanyos tdlgy és két molyhos télgy par esetében a tavolsag 2 és 3 m kozott
alakult, ami szintén gydkérsarjakrol vald vegetativ terjedést valoszindsit.

Osszességében elmondhaté, hogy a molyhos télgyek csoportjanal gyakoribb és valtozatosabb (harmas
tésarjak, gydkérsarjak) volt a vegetativ szaporodasi, illetve fennmaradasi stratégia.

A fajok genetikai elkiiloniilése

A vizsgalt egyedek alapjan arra a kévetkeztetésre jutottunk, hogy a télgyfajok genetikai szerkezetlikben (allél-
dsszetétel, allélgyakorisag) nem kiildn(ltek el élesen, vagyis nem lehet Sket genetikai jellemzdk alapjan élesen szét-
valasztani. Ez egybevég az eddigi megfigyelésekkel, mely szerint az eurdpai fehér t6lgyek (Quercus vagy
Lepidobalanus alnemzettség fajai) foldtdrténeti viszonylatban csak viszonylag késén valtak szét. Azt is mondhatjuk,
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hogy a vizsgalt alakkérben jelenleg is zajlik a fajképzGdési, elkiléndlési folyamat, amely egy(tt jar a fajok kdzotti
folyamatos géncserével, kdlcsonds beporzéssal (Petit és mitsai 2002, Scotti-Saintagne és mtsai 2004). Ebbdl
kdvetkezden a tovabbi populacidgenetikai elemzéseket a tdgan értelmezett (sensu lato) télgyfajokra vonatkoztatva
végeztiik el. A harom f6 eurdpai fehér tolgy alakkér (Qu. robur, Qu. petraea s.l., Qu. pubescens s.l.) genetikai diffe-
rencialtsagat is megvizsgaltuk a rendelkezéstinkre allo mintak alapjan. A varianciaanalizis soran nyert F, értékek
kifejezik a teljes genetikai valtozatossagnak a csoportok kdzétti valtozatossaghol eredd hanyadat, és igy utalnak az
elkliléniltség mértékére. A telies és kidnokkal korrigalt adatsoron elvégzett szamitasok meglepé mdédon csaknem
ugyanazt az eredményt hoztak. A vizsgalt mintdink alapjan a kocsanyos télgy és molyhos télgyek kdzétt 0,076
értéket kaptunk (fliggetlendl a klonok figyelembevételétdl), ami dsszehasonlitva egy, a Keleti-Karpatokban végzett
hasonld finomléptéki vizsgalat 0,113 eredményével (Curtu és mtsai 2006), nem utal markans izolaciéra. A ko-
csanyos tlgy és kocsanytalan tolgyek esetében egészen csekély genetikai differencialtsagot tapasztaltunk (0,037),
Osszevetve a mar emlitett vizsgalat 0,096-os értékével. Ugyanakkor a kocsanytalan t6lgyek és molyhos t8lgyek
kdzotti genetikai differencialtsdg magasabb (0,083, illetve a kiénokkal korrigalt adatsor esetében 0,085), szemben
Curtu és mtsai (2006) altal mért 0,045-6s értékkel. A terlileten taldlt kocsanytalan t6lgyek tehat alacsony mintasza-
muk ellenére is mutatnak egyedi genetikai sajatossagokat a masik két t6lgy csoporttal dsszehasonlitva.

Az ujulat genetikai szerkezetének 6sszehasonlitasa a sziil6i nemzedékkel

Akijeldlt tertileten két Ujulatfoltot vizsgaltunk (2. dbra, az 1. djulatfolt A\ jellel, a 2. djulatfolt A jellel jeldlve).
Az Ujulat egyedeinek genetikai azonositasa soran a P, érték 2,3x107 volt, ami alapjan az egyez genotipus-
sal rendelkez6 egyedekrdl kimondhatd, hogy klén eredetliek.

2. &bra: A vizsgalt két djulatfolt elhelyezkedése az allomanyban
Figure 2: Location of the two analysed juvenile clumps in the adult stand

(Key: O adult trees, /\ juvenile clump No.1, A juvenile clump No. 2)
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Az 1. Gjulatfolt 37 egyede viszonylag kis terdleten s(rlin helyezkedett el. Meglepd mddon viszonylag nagy
szamU azonos genotipusu sarjat azonositottunk be. A 37 egyedbdl hat klénpart, tovabbi két esetben harom
egyedbdl allo, és egy esetben négy egyedbdl all6 sarjcsoportot is talaltunk. A fennmaradé6 15 egyed egymastdl
elkdlonald, énallé genotipussal rendelkezett, tehat esetlikben nagyobb a magrél val6 szaporodas lehetdsége.
Az egyes sarjcsoportok egyedei minden esetben egymas kdzvetlen kdzelében csoportosultak.

A 2. Ujulatfolt az allomany als6 hataran, mélyebb fekvési teriileten volt. Kiterjedését tekintve nagyobb,
mint az elsd, és két kisebb csoportra oszthatd. Osszesen 38 egyedet felvételeztiink, amelyek koziil csak ot
darab két egyedbdl allo sarjpart sikeriilt azonositanunk.

A fentiekbdl levonhatd az a kdvetkeztetés, hogy a természetes Ujulatot nem csupan a generativ sza-
porodashdl szarmazé magoncok képezhetik, hanem a helyi, j6l alkalmazkodott egyedek gydkérsarjai is jelen
lehetnek. Azokat az id6skord egyedeket azonban, amelyektdl a gydkérsarjak szarmazhattak, a vizsgalati
terlileten nem taldltuk meg. Ennek két oka lehet: 1. kitermelték az egyedet, amely ezt kdvetben képzett
gybrkérsarjakat; 2. a mintazott terlleten kivili példany sarjait azonositottuk. Ez utdbbit valdszindsiti, hogy
mindkét Ujulatfolt a terllet szélén helyezkedett el.

Az 1. és 2. tablazatban a sz(ilék és az Ujulat képezte két részpopuldcié fébb genetikai jellemzéit hasonlitottuk
dssze, el6szér a tényleges populaciot alkotd dsszes egyedet figyelembe véve (N), majd az ismétlédd genotipusok
kihagyasaval korrigalt adatsoron (G). Ezzel az sszehasonlitassal a klonok jelenlétébdl fakadd esetleges kilénbséget
kivantuk bemutatni. A kétféle szamitasi mddszer 6sszevetésekor lathatd, hogy nincs dramai eltolédas a sarjak meg-
jelenésével, az allomany egyensulyi helyzetoen van. Erre utalnak a fixacids index (F) 0 korili értékei is, szintén jelezve
a kozel egyensulyi allapotot. Ez az egyébként minden csoportban magas értékekkel megjelend megfigyelt és a vart
heterozigdcia (H,, H,) adatok hasonlosagabdl ered. Az Gjulat és a sziiléi csoportok Gsszehasonlitasakor egyedil a
megfigyelt allélszamban (N,) tapasztalhatunk jelentésebb eltéréseket, ez azonban a mintaszamok egyeniGtiensege-
vel, jelentGs eltéreseivel magyarazhato. Ezt tamasztja ald az is, hogy a gyakorisaggal silyozott effektiv allélszam (N,)
esetében az eltérés mar alig volt kimutathatd. A két djulatfolt genetikai szerkezetét 6sszevetve 1athatd, hogy az allél-
gyakorisagon alapuld diverzitasi indexekben nincs szembet(ing kilénbség.

Az egyedi genotipusok és a tényleges egyedszam aranya (G/N) megmutatja az egyes csoportokra jellemzé,
elkiilénithetd genotipusok aranyat, és utal a kidnok kiilénbdzd aranyu jelenlétére (a 2. tablazat utolsé oszlopa).
Ertéke a kocsanytalan tolgy esetében 1, mivel az idds alloméanyban ennél a fajnél nem talaltunk azonos genoti-
pusbdl 4llé sarjcsoportot. Ezzel szemben a molyhos télgyek esetében kapott 0,881 érték kozel 12%-0s kidnje-
lenlétre utal. Az 1. Ujulatfolt esetében szamitott 0,649 érték jelzi a sarjképzédés 30%-ot meghaladd aranyat.

1. tablazat: A sziil6i csoportok és a vizsgalt djulatfoltok genetikai szerkezetének fébb adatai és diverzitasi mutatdi
Table 1: The main genetic parameters and diversity indices of the adult stand in comparison with the juvenile group

N Na Ne 1 Ho He F
Sziil6k/Parents (Qu. petraea s.l) 10 9,250 6,950 1,996 0,900 0,829 -0,081
Sziil6k/Parents (Qu. robur) 200 24,250 8,653 2,368 0,833 0,856 0,027
Sziil6k/Parents (Qu. pubescens s.l.) 168 28,000 9,584 2,566 0,872 0,881 0,010
Ujulatfolt 1./Juvenile clump 1 37 14,000 7,429 2,168 0,811 0,834 0,021
Ujulatfolt 2./ Juvenile clump 2 38 14,000 7,164 2,215 0,908 0,859 -0,057

(a négy vizsgalt mikroszatellit lokusz értékeinek atlaga), ahol N: egyedszam, Ny: tényleges allélszam, Ng: effektiv allélszam, I: Shannon-
index, Ho: megfigyelt heterozigécia, Hg: vart heterozigécia, F: fixacios index

(mean across the four microsatellit loci analysed), where N: sample size, Ny: number of alleles, Ng: number of effective alleles,
I: Shannon’s information index, Hq: observed heterozygosity, He: expected heterozygosity, F: fixation index
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2. tAblazat: A sziili csoportok és a vizsgalt Ujulatfoltok genetikai szerkezetének fébb adatai és diverzitasi mutatdi
Table 2: The main genetic parameters and diversity indices of the parent groups in comparison with the two juvenile clumps

G Na Ne [ Ho He F GIN
Sziilék/Parents (Qu. petraea s.|) 10 9250 | 6950 | 1996 | 0900 | 0829 | -0,081 | 1,000
Sziilk/Parents (Qu. robur) 186 | 23,750 | 8672 | 2360 | 0832 | 085 | 0027 | 0,930

Sziil6k/Parents (Qu. pubescens s.l.) 148 28,000 9,708 2,565 0,875 0,880 0,006 0,881

Ujulatfolt 1./Juvenile clump 1 24 14,000 7,916 2,229 0,833 0,842 0,006 0,649

Ujulatfolt 2./ Juvenile clump 2 33 14,000 7,420 2,243 0,909 0,863 -0,054 0,868

(a négy vizsgalt mikroszatellit lokusz értékeinek atlaga) klénok nélkil, ahol G: egyedi genotipusok szama, Na: tényleges allélszam, Ne:
effektiv allélszam, |: Shannon-index, Ho: megfigyelt heterozigdcia, He: vart heterozigdcia, F: fixacids index, G/N: egyedi genotipusok
aranya

(mean across the four microsatellit loci analysed) without clones, where G: number of identical genotypes, Na: number of alleles, Ne: num-
ber of effective alleles, I: Shannon’s information index, Ho: observed heterozygosity, He: expected heterozygosity, F: fixation index, G/N:
proportion of unique genotypes

A két vizsgalt Ujulatfolt, valamint az llomany harom télgyfajba sorolt idéskoru egyedei kdzétt szamitott
genetikai tavolsag (Nei 1978) és UPGMA dendrogram szerkesztési eljards alapjan az 6t csoport kozotti
genetikai kapcsolatot abrazoltuk (3. sz. dbra). Az dbran lathatd, hogy az 1. Ujulatfolt egyedei a kocsanyos télgy
csoporttal mutatnak nagyobb hasonldsagot, mig a 2. djulatfolt egyértelmden inkabb a molyhos tdlgyekhez all
kbzelebb.

Az idds allomanyban, illetve az Ujulatban egyarant megjelend sarjak egyértelmien jelzik, hogy nem
csupan a mesterséges, emberi hatasra bekovetkezett vegetativ felljulds zajlott az allomanyban, hanem

3. dbra: A két vizsgalt djulatfolt és a kiilénbdzd taxondmiai csoportok egymashoz viszonyitott helyzete a Nei-féle genetikai tavolsaguk
alapjan (UPGMA dendrogram)
Figure 3: The genetic relationship between the taxonomic groups and the two analysed juvenile clumps based on the Nei's genetic
distance matrix (UPGMA dendrogram), where ldds &llomany denotes adult stand and Ujulatfolt denotes juvenile clump
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természetes szaporodasi stratégiaként is jelen van mindharom télgy fajcsoport esetében. Ezen kivil az Gjulat-
nal szamba kell venni a vad okozta Ujrasarjadas lehet§ségét is.

KOVETKEZTETESEK

Vizsgalataink soran egy Sopron hatdraban talalhatd, eurdpai fehér tolgy fajokban és hibridekben igen
gazdag erddrészlet taxondmiai és genetikai jellemzdit vizsgaltuk térinformatikai lehet6ségeket is felhasznalva.
A terlileten kocsanytalan tolgyek (Q. petraea, Q. dalechampii), molyhos tdlgyek (Q. pubescens, Q virgiliana)
és kocsanyos toélgy (Q. robur) egyedeik is el6fordultak. A csertblgy (Q. cerris) jelenlétét is megfigyeltik, de a
tovabbi vizsgdlatbdl kizartuk amiatt, hogy nem képez szaporodasi kozésséget a nemes tdlgyekkel, igy
genetikailag is élesen elvalik azoktdl. A terlleten jelentés szamban azonositottunk kéztes morfolégiat mutato,
feltételezhetden hibrid eredetl egyedeket is. Az egyedek taxonémiai besoroldsaval és elhelyezkedésik térbeli
abrazolasaval dsszefliggés mutathaté ki a fajok eltérd dkoldgiai igényére vonatkozoan.

Az alkalmazott mikroszatellit markerezési modszer, az egyedekre jellemzd DNS-motivumok vizsgalata
alapjan, lehet6séget nyljtott az egyes fak genetikai azonositdsara. Az azonos genotipussal jellemezhetd
egyedek viszonylag magas aranya (9%) jelzi a hosszu ideje folyé sarjaztatds kévetkezményeit az allomany-
ban. Osszehasonlitva ugyanakkor mas sarjerdékben végzett, hasonlé vizsgalatok eredményeivel (Bakker és
mtsai 2001, Copini és mtsai 2005), az altalunk kapott 9%-0s sarjarany nem jelez dramai valtozast az allomany
genetikai szerkezetében.

Avizsgalat egyik érdekes eredménye volt a mindkét Ujulatfoltban megtaldlhaté sarjeredetd fiatal egyedek
magas aranya (35% és 13%). Ez a tény egyértelmlien jelzi, hogy a terlileten nem csupan a generativ repro-
dukcio, hanem a vegetativ szaporodas is szerepet kap. Feltételezhetd, hogy a gydkérsarjak révén a helyi vis-
zonyokhoz j6l alkalmazkodott idéskord egyedek foglaljak el a nekik alkalmas mikroterméhelyeket.

Az Ujulat genetikai sajatossagai nem mutatnak éles kilénbséget az id8skort allomanyhoz viszonyitva.
Atényleges allélszam ugyan alacsonyabb az Ujulat esetében, azonban az effektiv allélszamban ez a kilénb-
ség mar kiegyenlitddik. A kiemelkedden magas heterozigdcia értékek, valamint az allélgyakorisagokbdl szar-
maztatott Shannon-index magas genetikai diverzitdsra utalnak a természetes Ujulatban. A vizsgalatban ele-
meztlk a kilénbdzd télgyfajok genetikai elkilonilésének mértékét is. Ugyan nem taldltunk markans
elkdlonilést a csoportok genetikai tavolsaga (Nei 1978), illetve a csoportok kdzétti genetikai valtozatossag
aranyaban (Fgt értékek), azonban a két Ujulatfoltba tartozé egyedeket igy is sikerUlt valamely faji csoporthoz
sorolni a genetikai mintazatuk alapjan. Mindezek alapjan elmondhat6, hogy az 1. Gjulatfolt a kocsanyos tol-
gyek alakkoréhez hasonlitott jobban, szamos sarjjellegii egyeddel, a 2. djulatfolt viszont inkabb a molyhos tol-
gyekhez allt kozelebb. Ez részben az elhelyezkedésiikbdl is kvetkezhetett.

Osszefoglalasképpen elmondhatd, hogy az Gjulatban is kimutatott jelentds ,klonhatas” alig befoly4solta a
genetikai szerkezetet. Jol alkalmazkodott, értékes allomanyokban, génmegdrzést szolgald in situ génrezerva-
tumokban a természetes Uton megjelend generativ utddnemzedékek Iétrejéttét és fennmaraddsat segitd bea-
vatkozadsok mellett a sarjaztatdsnak is lehet Iétjogosultsdga. Vizsgalati eredményeink ramutatnak, hogy a
hosszU ideje folytatott sarjaztatas hatasara gazdasagi szempontbél leromlott erdéallomanyok is hordozhatnak
magas genetikai értékeket.
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A kutatast az OTKA T 46940 és az OAKFLOW QLK5-2000-00960 szamu palyazatok finanszirozasaval
végeztik.
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Albiné télgymagonc

Atermészet haldlos kimenetel( jatéka. Spontan mutacié kévetkeztében teljes klorofil-
hianyos (ezért életképtelen) télgymagonc megjelenése a bogdasai plantazs utddge-
nerécidjaban. A magonc a sziklevelekben tarolt tapanyagok felélése utan elpusztult.
Ritka jelenség, esetiinkben 1400 egyed kézll ez volt az egyetlen, amely a vad tipus-
tol barmilyen formaban eltért. A disznévény kertészek szamara az ilyen rendellenes-
Ség egy-egy Uj fajta el6allitasanak kiindulépontja lehet, ami rendszerint csak vegeta-
tiv aton (oltas, dugvanyozas) tarthato fenn. Fotd: Borovics Attila



