Bevezetd

Hazank legnagyobb terlletarannyal rendelkez6
6shonos fafajai a tolgy nemzetségh6l (Quercus L.)
kertlnek ki, igy mind gazdasagilag, mind 6koldgiailag
meghataroz6 elemei  lombhullatd  erdeinknek. A
tolgykutatas sok olyan, a mai napig feltaratlan bioldgiai
kérdést tartogat — legyen sz6 a taxonomiai elkilénulés
kérdésér6l, a hibridizacios folyamatokrol vagy mas
populaciddinamikai, ©Okoldgiai és  alkalmazkodasi
kérdésekrdl-, amelyek megvalaszolasa révén a jovében
mar gazdasagilag is jelentds kihivasoknak tehetlink
eleget. Igy lehet6ség nyilhat a klimavaltozéas erdeinkre
gyakorolt hatasainak  kovetésére, a fajok jobb
alkalmazkoddoképességének  megismerése  révén a
fenntarthatosdg biztositasara, vagy akar csak a
biodiverzitds meg6rzésebdl fakado elénydk tudatos
felhasznalasara is.

Célkitlizések

A kutatds alapvetd célja egy tolgy fajokban
gazdag allomanyfolt finomléptékdi genetikai
mintazatanak elemzése, amely magaban foglalja

- a tertleten megtaldlhatd Gsszes termékoru egyed
numerikus taxonomiai modszerrel végzett, egzakt
hatarozasat,



- az igy meghatarozott taxonomiai csoportok -
tdgan értelmezett fajkomplexek, illetve az
ezekhez tartozd szliken értelmezett fajok szintjén
— genetikai  diverzitasanak  feltarasa  és
dsszehasonlitd vizsgalata, a csoportok kozotti
genetikai kapcsolat feltarasat,

- a teruleten megtalalhaté djulatfoltok 0Osszes
egyedének mintazasa révén az id6skoru és
fiatalkord részpopulaciok genetikai diverzitasanak
felmérését,

- az allomény térbeli genetikai struktdrajanak
vizsgélatat,

- az idéskori egyedek egyedszintii genetikai
mintazatdnak elemzésével az allomanyban
esetlegesen bekdvetkezett hibridizacios vagy
introgresszios események feltarasat.

Anyag és modszer

A kutatasra Kkijeldlt mintaterlilet egy Sopron
kdzelében (Szérhalmi erd6, Fertémelléki-dombsag)
fekvo, elegyes tolgy &lloméanyrész, amely kimagasld
diverzitassal bir az eurdpai fehér tolgy fajok tekintetében,
mind taxonomiai mind morfologiai értelemben. A
mintaparcellan megtalalhatd 6sszes idéskord egyed (450
mintafa), tovabba két Gjulatfolt (37 és 38 egyed) teljes
korid felvetelezése (X,Y,Z foldrajzi  koordinatak
rogzitése, levél- és rugyminta gy(jtése taxondmiai,



illetve genetikai célu vizsgalatokhoz) révén lehetGseg
nyilt az allomanyfolt Gn. finomléptékd genetikai
mintazatanak feltarasara.

Az dllomany iddskori egyedeinek taxondmiai
hatarozdsa numerikus taxondmiai hatarozéfiiggvények
alkalmazésaval valdsult meg.

A taxonOmiai  csoportok elkllonilésének
vizsgalata — a tagan értelmezett fajkomplexek, illetve a
sz(lken értelmezett fajok tekintetében — harom
molekularis genetikai markertipus alkalmazésaval tortént,
amelyek a kovetkez6k voltak: (1) négy nuklearis
mikroszatellit marker kodominéans genotipus adatsora, (2)
8 izoenzim génhely elemzésébdl nyert kodominans
genotipus  adatsor, (3) harom RAPD  primer
kombinacidbdl nyert, dominans markerek.

Populécidgenetikai elemzések elvégzese révén sor
kerult az allomany genetikai diverzitasanak elemzésére,
benne a taxonomiai csoportok genetikai szerkezetének
feltarasara, tovabba az iddskori egyedek és az UGjulat
részpopulécidjanak dsszehasonlitod vizsgélatara. Tovabba,
az allomany térbeli genetikai strukturajanak feltarasa is
megtortént Mantel-teszt és a Genalex program térbeli-
genetikai autokorrelacios elemzese révén.

Egyedszintd molekularis genetikai elemzések
segitségével (K-klaszterezés Structure programmal és
Besorolasi Teszt Genalex programmal), valamint a
taxonomiai informaciok komplex értékelése révén,



becstlhetévée valt az allomanyban bekovetkezett
introgresszids esemenyek mérteke.

Eredmények, kdvetkeztetések

Tolgy allomany esetében, hazai viszonylatban
els6ként kerdlt sor an. finomléptékd genetikai mintazat
elemzésre, amely soran numerikus taxondmiai
hatarozomodszer és  harom  kilénboz6 molekuléris
markertipus segitségével tortént az allomany jellemzése.
A numerikus taxondmiai hatarozas es az egyedek térképi
abrazolasa alapjan megallapité volt, hogy a teruleten
dominénsan jelen 1évé két fajcsoport, a kocsanyos tolgy
(Quercus robur) és a molyhost tlgy komplex (Quercus
pubescens s.l.) egyedei tertletileg jol elkulonllnek, az
Okologiai igényeiknek megfeleléen. A molyhos tolgy
csoport igen valtozatos Osszetétellel volt jelen, nagy
aranyban jelentek meg Qu. virgiliana és Qu. pubescens
s.str. x Qu. virgiliana hibrid egyedek is. A terileten igen
Kis részaranyban sikeriilt csak ugyanakkor kimutatni a
kocsanytalan tolgy (Quercus petraea s.l.) komplex
tagjait, azonban koztuk Qu. dalechampii, Qu. petraea
s.str. és hibrid egyedeket is beazonositasra kerultek. A
tdgan értelmezett harom tolgy faj kozott Iétrejott hibrid
egyedeket csak elenyesz( részaranyban sikerilt kimutatni
a tertileten a nagyaranyu morfologiai diverzitas ellenére.

Mindharom alkalmazott molekularis genetikai
markercsoport alapjan kismérték( elkilonllés volt



megfigyelhet6 a harom f6 tolgy csoport kozott, ami
megfelel a korébbi, nemzetk6zi eredményeknek.
Ugyanakkor a kis létszamu kocsanytalan télgy csoport
olyan egyedi mintazattal rendelkezett, amely két
markertipus alapjan (mikroszatellit, RAPD) inkabb a
kocsanyos tolgyekkel mutatott genetikai hasonlosagot,
mig az izoenzim markerek tekintetében alig mutattak
eltérést a molyhos tolgyek csoportjatol. A molyhos tolgy
komplexen belil nem volt megfigyelhetd genetikai
differencialodas a két azonositott sziiken értelmezett faj
és hibridjeik tekintetében. Az egyedszintli genetikai
elemzésbdl kider(lt egyfeldl, hogy a teriileten a genetikai
mintazat alapjan csupan ket jol elkilonitheté csoport
feltételezhetd, amely megfelelt a morfoldgiailag
kocsanyos tolgy és molyhos tolgy jellegli egyedek
csoportjanak (Structure klaszterezés). A két csoport
kozotti, valamilyen fokd hibrid genotipussal rendelkezd
egyedek aranya 10% volt. A kocsanytalan tolgy egyedek
nem voltak Kkimutathatéak, mint egyedi genetikai
mintazattal biré csoport, és a korabbi besorolasuk alapjan
részben a molyhos télgyek klaszterében, részben pedig a
hibrid genotipusi egyedek kozott bukkantak fel.
Masfeldl, a Besorolasi Teszt alapjan készitett egyedszint(i
genetikai elemzés alapjan kocsanytalan tolgy egyedek
voltak feltételezhetéek mind a molyhos tolgyek kozott,
mind pedig a kocsanyos tolgyek csoportjaban, méghozza
ez utobbiban nagyobb ardnyban. A kocséanytalan télgy
komplex jelenléte az &llomanyban, vélhet6leg ket



irdnyban is (a molyhos tolgyek és kocsanyos tolgyek
fel6l) lezajlott introgresszido eredményeképpen mind
genetikai mintazatban, mind kiils6 morfolégiai jegyek
alapjan is csak kis aranyban mutathato Ki.

A fenotipusos megjelenés ugyanakkor nem
minden hibrid genotipussal rendelkez6 egyed estében
jelentkezett koztes morfologiai bélyegekkel, és az
alkalmazott numerikus taxondmiai hatarozéfuggvények
sem minden esetben tarjak fel teljes pontossaggal az
introgresszalt formakat. Kilondsen célszer(i ezt szem
el6tt tartani olyan &llomanyok esetében, ahol a tolgy
fajok egyuttes jelenléte, valamint a mozaikos él6helyen
kialakult  kilonb6z6 mikrohabitatok kovetkeztében
kimagaslo lehet a hibridizacioval érintett egyedek aranya.

Az egyedi genetikai mintazat, a numerikus
taxonomiai hatarozds es a hagyomanyos bélyegeken
alapulé megfigyelések komplex értékelése nyoman kb.
20%-ra tehetd6 az allomanyban a valamilyen fokd
introgresszid nyomait visel§ egyedek aranya. Ezek az
egyedek térben is nagyrészt a szil6fajok érintkezési
zb6najaban helyezkedtek el.

A terlleten, a régota folyd sarjaztatas ellenére is,
csupan 9%-os aranyban voltak jelen azonos genotipussal
jellemezhet6 klon egyedek. Ezek nagyrészt csokros
novekedesi t6sarjak formajaban jelentek meg, és csak
két molyhos toélgy par esetében volt megfigyelhetd a
nagyobb térbeli szeparaci6. Ez utobbi két esetben
gyokeérsarjak megjelenésérdl van sz6. A molyhos télgyek



csoportjarol altalanosan elmondhatoé, hogy nagyobb
aranyban és valtozatosabb formaban jelent meg a
vegetativ szaporodasi stratégia. A klon genotipusok
nélkll végzett genetikai diverzitaselemzés arra mutatott
ra, hogy a sarjaztatas hatasara megjelené klon egyedek
nem okoztadk az allomany genetikai leromlasat, jelent6s
diverzitasvesztést nem eredményeztek. A sarjaztatas
ebben az esetben veélhetdleg épp az eredeti, természetes
allomany fennmaradasat segitette. Az in situ
génrezervatumok Kkijelélése soran érdemes fontoldra
venni ezt az eshetdséget mas olyan allomanyok esetében
is, amelyeken ugyan régota sarjaztatas folyik, azonban az
allomany taxondmiai-morfologiai diverzitasa
szempontjabol megO6rzésre érdemes.

A két vizsgalt Gjulatfolton is kimutathatdak voltak
a klon eredetl egyedek, amelyek veélhet6leg egy id6sebb
fa gyokeérsarjaiként jelentek meg. Az Gjulatfoltok
genetikai  mintazatuk alapjan  taxonomiailag is
behatarolhatéak voltak, ugyanakkor vélhetéleg ink&bb a
mintazott terlleten kivil es6 egyedek utddaibdl tevddtek
0ssze, mivel genetikai mintadzatukban  nagyobb
elkilonulés volt kimutathato a mintateriilet egyedeivel
vett &sszehasonlitds soran. Ez megfelel a térbeli
helyzetliknek is, tekintve, hogy a kijel0lt tertlet hataran
helyezkedtek el.

Az id6s allomany térbeli-genetikai struktdraja
tekintetében a két nagyobb egyedszam( taxondmiai
csoport, a kocsanyos tolgyek és molyhos tolgyek



esetében, csak gyenge korrelaciot sikertlt kimutatni az
egymas kozelében elhelyezked6 egyedek genetikali
rokonsagat illetéen. Ugyanakkor a teljes alloméanyra
hatarozott térbeli-genetikai strukturdltsdg volt jellemzé.
Feltételezhet6en ez a struktdra is az introgresszioval
érintett egyedek nagyaranyu jelenlétével fiigg dssze.

Tézisek

1. Hazai viszonylatban els6ként kerult alkalmazésra
tolgy allomény esetében olyan finomléptékii genetikai
vizsgalat, amely a mintateriileten talalhaté 6sszes
idéskori  egyed mintavételén alapult, numerikus
taxondmiai hatdrozomédszert alkalmazott a Quercus
robur, Qu. petraea s.str. Qu. dalechampii, Qu. pubescens
s.str., Qu. virgiliana fajok elkil6nitésere és a hibridek
feltarésara, tovabba az allomany genetikai szerkezetének
feltardsara harom kulonb6z6 molekularis genetikai
markertipust is feldolgozott és tobb megkozelitésben is
vizsgélta az egyedszint( genetikai mintazatot.

2. Mindharom alkalmazott molekularis genetikai
markercsoport alapjan  kismérték( elkiloniles volt
megfigyelhet6 a harom f6 tolgy csoport kozott, ami
megfelel a Kkordbbi, nemzetk6zi eredményeknek.
Ugyanakkor a kis létszdmu kocsanytalan tolgy csoport
olyan egyedi mintazattal rendelkezett, amely két
markertipus alapjan (SSR, RAPD) inkabb a kocsanyos
tolgyekkel mutatott genetikai hasonldsagot, mig az



izoenzim markerek tekintetében alig mutattak eltérést a
molyhos tdlgyek csoportjatdl.

3. A molyhos tolgy komplexen beltl nem volt
megfigyelhetd  genetikai  differencidlodds a  két
azonositott, szliken értelmezett faj (Quercus pubescens
s.str. és Qu. virgiliana) tekintetében.

4, Az egyedszintli genetikai mintazat elemzése, a
numerikus taxonomiai hatarozas és a hagyomanyos
bélyegeken alapuld megfigyelések komplex értékelése
nyoman kimutathatovd valt az allomanyban az
introgresszid nyoma, amely az egyedek mintegy 20%-at
(18,3%) érintette. Ezek az egyedek térben is nagyrészt a
szll6fajok érintkezési zonajaban helyezkednek el.

5. Az allomanyban fellelhet6 kocsanytalan tolgy
komplex egyedeit vélhet6leg két iranybdl is — a molyhos
tolgyek és kocsanyos tolgyek fel6l — lezajlott

introgresszio  érintette  a  mdltban,  amelynek
eredményeképpen mind genetikai mintazatban, mind
kilsé6 morfoldgiai jegyeik alapjan is csak kis aranyban
mutathatok ki a mai populécidban. Ezt a megallapitéast a
két egyedszintl genetikai mintdzat elemzési mddszer
tdmasztotta alé.

6. Az id6s allomany térbeli-genetikai struktiraja
tekintetében a teljes allomanyra hatarozott térbeli-
genetikai strukturaltsag volt jellemz6. Ezzel szemben, a
két nagyobb részarannyal jelenlévd tolgyfaj, a molyhos
tolgy komplex és a kocsanyos tdlgy egyedei esetében
csupan gyenge korrelacio volt kimutathatd, és csupan a



kozeli tavolsagosztalyokban. Ez a struktura szintén az
introgresszidval érintett egyedek nagyaranyu jelenlétével
flgghet 6ssze.

7. A fenotipusos megjelenés ugyanakkor nem
minden hibrid genotipussal rendelkezd egyed estében
jelentkezik koztes morfoldgiai bélyegekkel. Kilénos
korultekintessel kell kezelni az olyan allomanyok
taxondmiai celu vizsgalatat, ahol a télgy fajok egydttes
jelenléte, valamint a mozaikos él6helyeken kialakult,
kilénbdz6 mikrohabitatok kodvetkeztében kimagasld
lehet a hibridiz&cidval érintett egyedek aranya. llyen
jellegld  allomanyok esetében végzett taxondmiai
vizsgalatok soran minél tébb szempontl, komplex
elemzések alkalmazésat sziikséges alkalmazni.

8. Az elemzésre Kkerilt négy, nagy variabilitasu
mikrosztellit marker segitségével az egyedek elkilonitése
lehetéve valt genetikai ujjlenyomatuk alapjan, illetve az
azonos genotipussal rendelkez6 klonok azonosithatdak
voltak. Ezaltal kimutathatéva valt az allomany genetikai
mintazataban is a régota folyd sarjaztatas valds hatasa,
amely csupan 9%-os aranyban jelezte a klénok jelenlétét.
Ezek nagyrészt csokros novekedés( tésarjak forméajaban
jelentek meg, azonban két molyhos tolgypar esetében
megfigyelhet6 volt a nagyobb térbeli szeparacio, amely
gyokersarjak megjelenésere utal. A molyhos tolgyek
csoportjarol altalanosan elmondhaté, hogy nagyobb
aranyban és valtozatosabb formaban jelent meg a
vegetativ szaporodasi stratégia. A két vizsgalt Gjulatfolt
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egyedei kozott is kimutathatoak voltak a klon eredetd
egyedek. Az Ujulatban tehat a generativ szaporodasi
stratégian tal szamolhatunk vegetativ eredet(i egyedekkel
is, amelyek vélhetleg vagy egy iddsebb egyed
gyOkérsarjaiként jelentek meg vagy vad altali visszaragas
hatasara alakultak ki.

9. A Kklon genotipusok nélkil végzett genetikai
diverzitaselemzés arra mutatott ra, hogy a sarjaztatas
hatdsdra megjelend klon egyedek nem okoztak az
allomény  genetikai  valtozatossaganak  szamottevé
csokkenését. A sarjaztatas ebben az esetben vélhet6leg
épp az eredeti, természetes allomany fennmaradasat
segitette. Mindezek alapjan, az in situ génrezervatum-
halozat kialakitasa soran, a morfologiailag és
taxondmiailag diverz allomanyok esetében indokolt lehet
az allomanyok Kkijel6lése, abban az esetben is, ha a
teruleten sarjaztatas folyt.

10. Az Qjulatfoltok genetikai mintdzatuk alapjan
taxondmiailag is behatarolhatéak voltak az idéskoru
alloméany taxonomiai csoportjaival tértént dsszehasonlitd
vizsgéalat sordn. Ugyanakkor a két ujulatfolt vélhetdleg
inkadbb a mintazott terlleten kivil es6 egyedek utddaibdl
allt, mivel az id6s egyedekkel vett 6sszehasonlitas soran
a genetikai mintazatukban nagyobb elkulondlés volt
kimutathato. Ez megfelel a térbeli helyzetiknek is
tekintve, hogy a kijelolt teriilet hataran helyezkedtek el.
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