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Kivonat

Kutatasunk célja a nyar genotipusok molekuldris genetikai azonositasat lehetévé tevé modszer tesztelése volt. A kutatashoz
mikroszatellit (SSR) technikat valasztottunk, amely a névényi genomban nagy szamban jelenlévd, ismétiédé szekvencia
motivumok vizsgélatan alapul. Az alkalmazott kilenc marker segitségével az egyedek ujjlenyomatszintli azonositasa
valésithatd meg. Ennek megfelel6en a genotipus adatok a fajtakra jellemzd azonositd kodként hasznalhatok. A médszert 36,
a nyamemesités szempontjabél fontosabb nyarfajta, fajtajelélt és kisérleti kion példajan mutatjuk be. A mddszer alkalmas
lehet a jov6ben a hazai nemesnyar fajtak fajtavédelmében, szaporitéanyag felligyeletében tdrténd alkalmazasra.

Kulcsszavak: nyarfajtak, mikroszatellit markerek, genetikai azonositas, fajtavédelem

IDENTIFICATION OF POPLAR GENOTYPES BASED ON DNA FINGERPRINTING METHOD
Abstract

Amolecular genetic method was tested in order to identify poplar genotypes based on their DNA fingerprints. Applying nine
microsatellite (SSR) markers the individuals were clearly distinguishable from each other. Therefore, the genetic code
resulted from the analysis can be used as an identification code for each individuals. The study presented here comprises
the method description by the genetic identification of 36 poplar cultivars and candidate clones. The method is proposed
for variety protection and for the official control of reproductive materials as well.

Keywords: poplar cultivars, microsatellite markers, genetic identification, cultivar protection

BEVEZETES

Anemesnyar-termesztés egyik sajatossaga, hogy kizarélag fajtakkal dolgozik, amelyek vegetativ ton fenn-
tartott és tovabbszaporitott kidnok. Bér a vegetativ tovabbszaporitds modja eltérd lehet (dugvanyozas —
Aigeros Dusy szekcioba tartoz6 fajok, oltds — Leuce Dusy szekci6 fajai esetén), a cél minden esetben
ugyanaz: a nemesit6i munka soran Iétrehozott, a gyakorlati felhasznalds szempontjabél meghatarozé kivald
fenotipusos jellegeket mutatd egyedek genetikai allomanyanak valtozatlan formaban térténd tovabbérdkitése,
azaz maganak az egyednek a klonozasa. Tehat egy adott fajta minden egyede egy adott genotipust képvisel,
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vagyis egy egyedre vezethet6 vissza, azaz a DNS inform&ciétartalma e fajtan beldl minden egyedben meg-
egyez6. Igy abban az esetben, ha az adott nemesnyar fajta genetikai mintazata ismert, kiénjai laboratériumi
kérilmények kézott is azonosithatova valnak.

A genetikai ujjlenyomat (genetic fingerprint) — akarcsak a hagyomanyos ujjlenyomat — az egyedek
azonositasat teszi lehetévé. Ebben az esetben azonban morfoldgiai jellegek helyett a DNS bizonyos sza-
kaszainak egyedi mintazatat vizsgaljuk.

Az Un. mikroszatellit régiok kodold funkcid nélkiili, nem génjellegli DNS szakaszok. Jellegzetesen egy
révid, 1-5 bazisparbol allé szekvenciamotivum nagyszamu ismétlédésébdl alinak. Erre utal a gyakorlatban
elterjedt szinonim elnevezésiik is, az SSR (simple sequence repeat). Az ismétlédések szamaban - és igy a
mikroszatellit régi6 hosszaban — nagy egyedi kiildnbségek lehetnek. Valtozatossaguknal fogva alkalmasak a
genom részletes vizsgalatara, egy adott faj populaciogenetikai vagy leszarmazastani kutatasara, illetve az
egyes egyedek azonositasara (Hajosné Novak 1999).

A nyar nemzetség fajaira (Populus spp.) szdmos mikroszatellit markerrégiét azonositottak (PTR-sorozat P.
tremuloides genombdl [Rahman és mtsai 2000, Rajora és Rahman 2001]; WPMS-sorozat P. nigra genombdl [van
der Shoot és mtsai 2000, Smulders és mtsai 2001]; PMGC-sorozat P. trichocarpa genombdl [The International
Populus Genome Consortium http://www.ornl.gov/scifipgc/ssr_resource.html]; ORPM-sorozat P. trichocarpa
genombdl [Tuskan és mtsai 2004]), amelyek altalaban a kiilénbéz6 szekcidba tartozé nyar fajoknal egységesen
megtaldlhatoak, tehat a Populus nemzetségen beliil univerzalisan alkalmazhatéak. Ezek utan az elsd, marker-
régidkat leir és tesztel§ vizsgalatok utan megjelentek a kereskedelmi forgalomban megtalalhatd fontosabb nyar
fajtak genetikai azonositasat célzo vizsgalatok. Rajora és Rahman (2003) Kanadaban 17 nemes nyar (Populus x
euramericana GUINIER) fajtat kildnitett el, amelyhez minddssze négy mikroszatellit marker elegendd volt (PTR-
sorozat). Khasa és mtsai (2003) egy kanadai géngy(jteményben 15 kétséges eredetii nyar kién sz{ilgit azonosi-
totta be négy mikroszatellit marker (PMGC-sorozat) segitségével. A Fossati €s mtsai (2005) altal végzett nemes-
nyér kiébnazonositas felhivta a figyelmet a nemesités és a fajtamindsités soran felbukkand esetleges hibakra.
Vizsgalataikban 66, elsésorban Olaszorszagban nemesitett nyar kion genetikai ujjlenyomatat készitett el, hat
mikroszatellit marker alkalmazasaval (PMGC 14, WPMS 9, 14, 16, 18, 20). A vizsgalatok soran olyan fajtakat is
talaltak, amelyek genetikailag egyetlen klénnak tekintend@k, annak ellenére, hogy a DUS vizsgdlatot is magaban
foglalo fajtaelismerés soran korabban 6nallé fajtaként jegyezték be Sket. Rathmacher és mtsai (2009) a nyar faj-
taazonositas mddszertanara egy standard eljarast dolgoztak ki, hét mikroszatellit marker (PMGC 14, 2163, WPMS
5,9, 14,18, 20) alkalmazasaval. Eredményeik szerint a jév6ben lehetdség nyilhat kiilénbdzé laboratdriumok ered-
ményeinek 6sszehasonlitasara, valamint egy egységes nemzetkézi fajtanyilvantartas kialakitasara is.

Az Erdészeti Tudomanyos Intézetben 2007 dta végziink ujjlenyomat szintli genetikai egyedazonositast.
Kiilénbdz8 nyér fajok (Populus spp.) esetében eddig 16 mikroszatellit markert vizsgaltunk, és 8sszesen 94
nyar klén genetikai azonosité kédja all rendelkezésiinkre, ideértve a fajtaszortimentben szerepl§ 6sszes hazai
és a jelentGsebb kiilf6ldi fajtakat, fajtajeldlteket, illetve a nemesités soran elallitott igéretes kidnokat.

Ebben a munkéban a legfontosabb 36 nyar fajta és fajtajeldlt példajan kivanjuk bemutatni a médszerben
rejld lehet6ségeket.

ANYAG ES MODSZER
Vizsgalt névényanyag

Az itt bemutatott vizsgalathoz az ERTI Bajti Csemetekertjében taldlhaté nyar fajtagydjteménybél valasz-
tottuk ki az 1. szdmd tablazatban szereplé névényanyagot. A minték kivélasztasakor természetesen a leg-
fontosabb hazai fajtakra és igéretes fajtajeléltekre koncentraltunk. A mintasort kiegészitettik olyan kiilféldén
nemesitett fajtakkal, amelyeknek szintén nagy a jelent6ségik a hazai gazdalkoddsban. Annak érdekében,
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1. tablazat: A vizsgélathoz kivalasztott 36 genotipus és azok taxonémiai besorolasa
Table 1: The 36 genotypes with their taxonomic classification selected for analysis

Fajtanév, klonazonosito

Taxondmiai besorolas

‘Durvakérgd’ P. deltoides
Jegenyenyar (kulturvaltozat) P. nigra
"Lovasiskola’ P. nigra
'Agathe-F’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
"Aprélevel P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
‘BL P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
‘Blanc du Poitou’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
'H-328' P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
1-45/51° P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
|-154° P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
1214 P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
1273 P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
‘Koltay’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
"Kopecky’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
"Pannénia’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
‘Rabamenti’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
‘Robusta’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
‘Sudar’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
'Sv-778' P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
"Sv-871’ P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
"Sv-879' P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
"Sv-890° P. x euramericana (P. deltoides x P. nigra)
'Adonis’ P. deltoides x P. x euramericana
'S-298-8' P. deltoides x P. x euramericana
"Triplo’ P. deltoides x P. x euramericana

"Muhle Larsen’

P. trichocarpa

V-24' P. trichocarpa
‘Beaupre’ P. x interamericana (P. trichocarpa x P. deltoides)
‘Unal P. x interamericana (P. trichocarpa x P. deltoides)
‘Raspalje’ P. x interamericana (P. trichocarpa x P. deltoides)
"Sv-490° P. x interamericana (P. deltoides x P. trichocarpa)
"Sv-487’ P. x interamericana (P. deltoides x P. trichocarpa)
"Kornik-21’ P. maximowiczii x P. x berolinensis
‘Meggylevell’ P. maximowiczii x P. trichocarpa
Villafranca’ P. alba
"Favorit’ P. alba x P. grandidentata
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hogy ellendrizhessiik az esetleges taxondmiai elkildnilést, a vizsgélatba a nydrnemesités fontosabb alapfa-
jai koziil is vontunk be egyedeket. igy vizsgaltunk két fekete nyar (Populus nigra L.) genotipust (jegenyenyar,
‘Lovasiskola’) és két nyugati balzsamos nyar (Populus trichocarpa ToRR. et GRray) genotipust (Muhle Larsen’,
'V-24'). Az amerikai fekete nyarat (Populus deltoides MarscH.) a ‘Durvakérg(l’, a Leuce szekciét pedig a
Villafranca’ (Populus alba L. cv. Villafranca) és a 'Favorit' (Populus alba L. x Populus grandidentata MICHX. cv.
Favorit) fajtak képviselik.

Mikroszatellit analizis

A DNS kivonasahoz fiatal levélszovetet hasznaltunk, amelyet folyékony nitrogénnel lehlitve, mozsarban
porra Bréltiink. Az igy feltart ndvényi mintabol QIAGEN DNS-izolalo készlettel (DNeasy Plant Mini Kit) nyertik

A vizsgalathoz 9 mikroszatellit markerrégi6t alkalmaztunk, amelyeket kordbbi publikacidk alapjan valasz-
tottunk ki (Fossati és mtsai 2005; Rathmacher és mtsai 2009). A WPMS-sorozatbdl (van der Shoot és mtsai
2000; Smulders és mtsai 2001) hat marker szarmazott, amelyek a kévetkezdk voltak: WPMS 5, 9, 14, 16, 18,
20. A PCR reakci6 6sszedllitasakor a szakirodalomban kézdlt informaciokat kévettiik. Harom tovabbi marker
a Populus trichocarpa genombdl leirt PMGC-sorozatbdl keriilt ki (PMGC 14, 2163, 2060), a PCR reakci6
Osszedllitasahoz szlkséges informéciék a The International Populus Genome Consortium hivatalos
weboldalan megtalalhatok (http://www.ornl.gov/scilipge/ssr_resource.htm).

A mikroszatellit fragmentumok pontos méretét (fragmentanalizis) ABI Prism 310-es genetikai analiztorral
hataroztuk meg. A lézeres detektalasra C-matrixot (DS-34) alkalmaztunk, 6-FAM, TET, HEX fluoreszcens
jelolésekkel és TAMRA-500 belsé méretstandarddal. A fragmentumhosszak lekodolasat a GeneMapper
szoftverrel végeztiik.

Statisztikai értékelés

A fragmentanalizis soran nyert mikroszatellitek hosszanak adatsorat, vagyis a markerek allélosszetételét
és az egyes egyedek genotipusat a GenAlEx 6.4 (Peakall és Smouse 2006) populaciégenetikai szoftver segit-
ségével elemeztiik.

Az alkalmazott kilenc mikroszatellit marker felbontoképességét, igy alkalmassagat az egyedszintl
azonositasra egy statisztikai mutato segitségével ellendriztiik. Az azonos genotipus valdsziniség-mutato (P,,)
annak a valészinliségét adja meg, hogy az adott mintasorbdl véletlenszeriien kiemelt barmely két, egymassal
genetikailag nem azonos egyed alléldsszetétele megegyezik (Weising és mtsai 2005). Ertéke, amely 0 és 1
kozott valtozhat, minél kdzelebb all a 0-hoz, annal megbizhatébb az egyedazonositasra alkalmazott markerek
kére (igy értelemszer(ien anndl kisebb a valészinlisége, hogy eltéré klonok esetében azonos alléldsszetételt
allapitunk meg).

Ezt kdvetden ellendriztiik, hogy minden vizsgalt minta egyedi genotipuskdddal rendelkezik-e. Osszefoglal-
tuk a vizsgalt markerek f6bb statisztikai mutatoit: a megfigyelt allélszamot (N,), a gyakorisagi ertekekkel sulyo-
zott effektiv allélszamot (N,), valamint az allélgyakorisagi értékekbdl szarmaztatott mutatokat, mint a Shannon
Informacios Indexet (1), a vart heterozigdciat (H,), a megfigyelt heterozigociat (H,), valamint az el6z6 ket
mutatébdl levezethetd fixacios indexet (F). Ez a populaciégenetikai kutatdsokban gyakran alkalmazott index
an. nullallélok jelenlétét jelezheti, amelyek olyan allélkieséseket jelentenek, amelyek egy mutacié hatdsara
meghiusulé amplifikaciobol erednek (Weising és mtsai 2005).

A GenAlEx 6.4 program segitségével kiszamitottuk a mintak genetikai tvolsagat, paronkénti 6sszehason-
litsban. A genetikai tavolsdgok alapjan dendrogramot szerkesztettink, amelyen az egyedeket genetikai
rokonsaguk alapjan csoportokba rendeztiik, és ezzel az egymashoz viszonyitott rokonsagi-leszarmazasi kap-
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csolatukat szemléltettiik. A kldnok csoportositasa a klaszteranalizis UPGMA eljdrasaval készilt (Podani 1997).
A dendrogram szerkesztéséhez a Statistica 6.0 (StatSoft. Inc. 2001) programot hasznaltuk.

EREDMENYEK

Az alkalmazott kilenc mikroszatellit markerrel siker(ilt egyedileg azonositanunk a vizsgalatba vont leg-
fontosabb hazai és kiilféldi nyar fajtakat, fajtajelélteket, illetve kisérleti kidnokat. A markerek kombindcidjabdl
nyert azonos genotipus valoszinliség-mutaté értéke nulldhoz kozelitett (P, = 2,3x10"%). Ez alapjan kijelent-
hetd, hogy ilyen markerszam mellett a téves genotipus-azonositas valdszinlisége elhanyagolhaté.

A 2. tablazatban a jelen tanulmanyhoz kivalasztott kilenc mikroszatellit marker f6bb statisztikai mutatoit
foglaltuk 6ssze, a 36 vizsgalatba vont genotipus elemzése alapjan.

2. tablazat: A 36 vizsgalatba vont nydr genotipus azonositasara kivalasztott kilenc mikroszatellit marker fobb statisztikai adatai
Table 2: Main statistic parameters of the selected 9 microsatellite markers based on the analysis of 36 poplar genotypes

PMGC 2163 | PMGC 2060 PMGC 14 | WPMS9 | WPMS20 | WPMS 16 | WPMS 18 | WPMS 14 | WPMS 5

N 36 32 34 33 34 36 35 36 36
Na 18 13 14 15 10 13 11 17 23
Ne 5,226 4,613 7,114 8,475 3,959 5,355 5,052 7,043 13,787
| 2,184 1,966 2,240 2,374 1,722 2,027 1,954 2,355 2,852
Ho 0,889 0,875 0,941 0,242 0,735 0,861 0,771 0,861 0,944
He 0,809 0,783 0,859 0,882 0,747 0,813 0,802 0,858 0,927
F -0,099 0,117 -0,095 0,725 0,016 -0,059 0,038 -0,004 -0,018

A statisztikai adatok alapjan megallapithatd, hogy a leginformativabb marker a WPMS 5-6s volt, 23 kilon-
boz6 alléllal, a legmagasabb effektiv allélszammal (N,=13,787) és magas heterozigota arannyal (H,=0,944).
A legkevesebb allélt a WPMS 20-as és WPMS 18-as markereknél kaptuk, ahol 10 illetve 11 kilénféle
hosszvaltozatot mértiink. Ez az érték azonban még igy is meglehetdsen nagy valtozatossagot jelent a 36
egyedbdl allé mintasorndl. A WPMS 9-es marker esetében a varthoz képest igen alacsony heterozigéciat
tapasztaltunk (H=0,242), tehat a mintak tobbsége homozigota genotipussal rendelkezett. A kiemelkedGen
magas, pozitiv fixacios érték (F=0,725) szintén ezt jelzi. Ez nagy valészinlséggel mutacio kdvetkeztében
kialakult nullalélok jelenlétére hivja fel a figyelmet.

Az 1. szamu abran a vizsgalatba vont 36 nydr genotipus kapcsolatat abrazoltuk, a genetikai tavolsag
matrix alapjan szerkesztett dendrogramon.

A dendrogram tdbb nagyobb agra bomlik, amelyeken beliil a genetikailag hasonlésagot mutaté klonok
tovabbi kisebb csoportjait kilénithetjlk el.

Afels6 f6agon (a 'Raspalje’ fajta felett”) taldlhaté valamennyi euramerikai nemesnyar hibrid, kéztik kilén
alcsoportot képeznek az ERTI Sarvari Kisérleti Allomésan nemesitett fajtdk és fajtajeloltek (Kopecky’,
"Pannodnia’, "Koltay’, 'Rabamenti’, illetve 'SV-890" és 'SV-879' testvérklonok, 'Sv-778', piros szinnel kiemelve).
Szintén a diagram felsd felén, mas csoportoktdl ol elkildndlten jelennek meg a P. deltoides anyai és P. tri-
chocarpa apai sziilékkel rendelkezd sarvari fajtajeldltek ('Sv-487’ és 'Sv-490’ testvérklonok, lila szinnel jeldlve).
Erdekesség, hogy a reciprok keresztezésbdl szarmazé P. x interamericana BrockH. hibridek (‘Raspalie’,
‘Beaupre’, "Unal, szintén lila szinnel jeldlve) a diagram als6 felén alkotnak kiilénallé csoportot. A médszer
hatékonysagat mutatja, hogy az egy keresztezési kombindcidbol szarmazd klonok egymas mellett vagy
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egymashoz nagyon kdzel helyezkednek el, azaz a kdzeli rokonsag jol kimutathatd ('Sv-487" — *Sv-490,
'Sv-879 - "Sv-890", 'Panndnia’ — 'Kopecky’). Ugyancsak érdekesség, hogy a triploid fajtak (‘Adonis’, "Triplo’,
'S-298-8') szintén kdzeli rokonsagot mutatnak, igy a dendrogramon egymashoz kézel helyezkednek el.
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1. bra: A vizsgalatba vont 36 nyar genotipus egymashoz viszonyitott helyzete a genetikai tavolsaguk alapjan szerkesztett UPGMA
dendrogramon (Podani 1997) abrdzolva
Fig. 1: Genetic dendrogram of the analysed 36 poplar genotypes based on their genetic distances

Az also féagon a taxonomiailag élesebben elklildn(ilé csoportok talalhatok. Mint lathato, a fehér nyarak
(Leuce) szekcidjaba tartoz6 fajtak ('Villafranca’, 'Favorit', kék szinnel jeldlve) a dendrogram also részén, telje-
sen kilén agon jelennek meg. Szintén kiildn csoportot alkot a két P. trichocarpa egyed is (Muhle Larsen’,
'V-24' lila szinnel jelélve). A 'Meggylevell’ fajta ezektdl tavolabb, kilén &gon taldlhatd. Az eurdpai fekete
nyarak (jegenyenydr, 'Lovasiskola’, narancssarga szinnel) az euramerikai nyaraktol j6l elkilonithetd agra
keriiltek, tévolabbi rokonsdgot mutatva velik, mint példdul az interamerikai hibridek. Erdekességként
kiemeljik a 'Kornik-21’ fajtajeldlt dendrogramon elfoglalt helyzetét. Annak ellenére, hogy ezt a nemesnydr klont
P. maximowiczii HENRY x P. x berolinensis DIpPEL (P. laurifolia LEDEB X P. nigra L. cv. ltalica) hibridként jelen-
tették be allami elismerésre, a fekete nydrakkal mutat a dendrogram szerint kézelebbi rokonsagot — megje-
lenésében is sokkal inkabb mutat P. nigra jegyeket. Gergacz (2000) Populus pyramidalis és Populus x bero-
linensis hibridként emliti, azaz anyai szlil6ként egy oszlopos alaku, néivard fekete nyarat nevez meg. A fenti
vizsgalatokbdl ugyan messzemend taxondmiai kdvetkeztetéseket nem lehet levonni, de arra mindenképpen
alkalmasnak tiinik, hogy a bizonytalan szarmazasu fajtak, fajtajeloltek ellenérzésének lehet6ségére ramu-
tatasson.
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OSSZEFOGLALAS

Ebben a tanulmanyban 36 kivalasztott nyar genotipus — allamilag elismert fajta, fajtajeldlt &s kisérleti kién
- példajan mutattuk be a genetikai ujjlenyomat segitségével térténd egyedazonositas lehetéségét. A vizs-
galathoz 9 mikroszatellit markert alkalmaztunk, amelyek nagy allélvaltozatossaguk révén megfeleld felbon-
toképességgel rendelkeznek az egyedazonositas szintli elkilénitéshez. Ennek megfeleléen a vizsgalatba vont
36 nyar genotipus egyedileg azonosithaté volt. Ezt szemlélteti a vizsgalati eredményekbdl szerkesztett den-
drogram is, a kdzeli rokonsagban allé genotipusok kdzétti alacsony genetikai tavolsaggal, illetve a jol elhatarol-
hato, f6bb taxondémiai csoportokkal.

A mikroszatellit markerek alkalmazasanak — a nyar genetikai markerezésében és fajtaazonositasaban —
szakmai jelentésége szamos teriileten tetten érhetd. A nemesit6k a keresztezések megtervezéshez hasznal-
hatjak, hiszen a tavoli genotipusok kivalasztasaval nagyobb valésziniiséggel érhetnek el heterdzisos utédokat.
A fajtafenntartas szempontjabdl is kimagaslo jelentdsége lehet az eredményeknek, hiszen gyakran olyan
fajtakat vonnak termesztésbe, melyek egymastol csak tébb morfoldgiai bélyeg egylittes értékelése alapjan
kulénbdztethetbk meg, illetve esetenként (azonos keresztezési kombinaciobol valé szarmazés, kdzds vagy
kdzeli rokon apai vagy anyai szil6) a fajtahatarozas fenotipus alapjan nagy biztonsaggal el sem végezhetd.
A DNS ujjlenyomat ugyanakkor megfeleld eszkdznek tlinik az illegalis fajtahaszndlat kisz(irésére. A nem jog-
szer(i hasznélatbdl fakadd vitas esetekben az egyedazonositasra alkalmas genetikai vizsgalat bizonyito
tényez6ként hasznalhato fel.

A szaporitéanyag-felligyelet szamdra ugyancsak fontos lehet a genetikai markerekre alapozott fajta-
azonositas. A szaporitdanyag-bazisok, erdészeti vagy energetikai nyariiltetvények nem kériiltekintd, illetve
jogszer(tlen telepitése (nem a bejelentett vagy elSirt fajta felhasznalasa) soran kialakult vitds esetek
tisztdzasa esetenként csak genetikai vizsgalatokkal lehetséges. A térzsiiltetvények, kdzponti anyatelepek,
Uzemi anyatelepek fontos bazisai a fajtafenntartasnak, szaporitéanyag-gazdalkodasnak. Az ilyen iltetvények
telepitése, fenntartasa soran eléforduld esetleges fajtakeveredés az altalunk alkalmazott modszerrel
feltarhatd, igy a hibak javithatok az ultetvények felszamolasa és koltséges Ujratelepitése nélkiil.

A szaporitéanyag el6allitdsa soran el6forduld tévedések, vitas kérdések tehat éppugy tisztazhatok ezzel a
gyors laboratériumi médszerrel, mint egy esetleges illegdlis fajtahaszndlat kérdése vagy egy fajta szar-
mazdasdra vonatkozd kétely anélkl, hogy a fajtakra jellemz8 egyedi hatarozdbélyegek megjelenésére akar
éveket kelljen varnunk.
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