A kutatas két nagyobb tématertiletre oszthatd. Az egyik témacsoport a bikk és tolgy
szarmazasi kisérletekben végzett munkékat dleli fel. A mésik témacsoportot a télgy
populaciok szil6é-utod kapcsolatainak genetikai hatterét elemzé vizsgalatok alkotjak.

Szarmazasi kisérletek eredmenyei
Blkk szarmazasi kisérlet, Telkibanya.

Egy korabban létesitett bikk szarmazasi kiserletben (Telkibanya) mintakat gyijtottink
izoenzim vizsgélatokhoz, amelynek célja az eltéré terméhelyi kortlmények szelekcids
hatasanak modellezése lesz. Osszesen 11 izoenzim allélra (AAT-B, ADH-A, GDH-A, AP-B,
EST-A, IDH-B, MNR-A, 6PGDH-C, PGI-B, PGM-A és SKDH-A) végzett analizis alapjan
kapott eredmények elég jol tiikrozik a populaciok foldrajzi elkilonulését. Az északi, kozép-
dunéntali és dél-dunéntuli szarmazasi csoportok egyértelmiien elkilonulnek egymaéstol. A
vizsgalatokat az ERTI Sarvari Allomésan végezték el.

Nei-féle genetikai hasonldsag és tavolsag

pop ID 1 2 3 4 5 6 7
1 alaiaded 0.9816 0.9853 0.9895 0.9871 0.9795
0.9884

2 0.0186 Fekkk 0.9907 0.9786 0.9790 0.9770
0.9745

3 0.0148 0.0093 alaiaded 0.9849 0.9849 0.9724
0.9730

4 0.0106 0.0216 0.0152 Fkkk 0.9952 0.9814
0.9868

5 0.0129 0.0212 0.0152 0.0048 Fekkk 0.9866
0.9880

6 0.0208 0.0233 0.0280 0.0188 0.0135 alaiaded
0.9887

7 0.0116 0.0258 0.0274 0.0132 0.0120 0.0114

Dendrogramm (Nei,1972 genetikai tavolsag és UPGMA szerkesztési eljaras)
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Tolgy szarmazasi kisérletek

Osszesen két-két kocsanytalan tolgy (Nagykovacsi és Kano), és kocsanyos tolgy (Mandok
és Sellye) szarmazasi kisérlet bejarasara és a kisérleti terepi azonositdk allanddsitasara
kertlt sor. A bejarasok sordn megallapitottuk, hogy a felsorolt kisérleti helyszinek
hosszabb tavon is alkalmasak a kisérleti elképzelések megvalositasara. Az allomanyok
novekedesi-fejlettségi allapota mar majdnem elegend6 a magassagi mérések elvégzéséhez,
ugyanakkor még nem aktualis az atmérs és fatomeg/ndvedék adatok felvétele,
kiszdmitasa. Erre jO0 példa a legjobb magassagi novekedést mutatd sellyei Kisérlet
magassagi adatsoranak értékelése, ahol a magassagi kulénbségek mar megmutatkoztak, de
a fatbmeg adatok kiszamitasara még nem volt lehetésegink.

A Sellye 42 KST szarmazasi kisérlet atlagmagasséaga
2007 (3 ismétlés alapjan)
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Szarmazasok

Szarmazasok listgja:

Szarmazas kodja Szarmazasi hely Megjegyzés

1 Sellyei plantazs Szlavon tolgy

Nyirség, Guth

Valké

Pandur (Gemenc)

Sellyei SZAZ Szlavén tolgy

Nyirség, Baktaloranthaza

Bataszék (Gemenc)

Pusztavacs

Devecser (Ajka) Szlavon tolgy
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Spessart (Németorszag) Kisérleten kivdl, 1 ismétlés

Uj szarmazasi kisérlet elokészitésére és tervezésére 2006-ban, kivitelezésére 2007-ben
kerllt sor az Intézet Szalanta-Eszteragpusztai Fajtakisérleti Allomasan, a mellékelt



térképek szerint. A kisérlet véletlen blokkos, 3 ismétléses, 7 hazai kocsanytalan tolgy
szarmazast tartalmaz. A szdrmazési helyek a kdvetkezok:

Szarmazas kodja Szarmazasi hely Megjegyzés

1 Oltarc Magtermel6 allomany
2 Ko6vagotottos

3 Geresdlak Magtermel6 allomany
4 Alsoszuha Magtermel6 alloméany
5 Pilismarot Magtermel6 alloméany
6 Szentgotthard, Orség

7 Flzérkajata Magtermel6 alloméany

A Kisérlet kivitelezéset magvetéssel, hdrom ismétléses, véletlen blokkos elrendezésben tudtuk
megvaldsitani, ket kiilonallo teruleten, amely két kdzséghatarhoz tartozik. Az egyik blokk
Szalanta 7E,D, terllete 4,5 ha, a masik blokk Turony 22E, tertlete 4,0 ha. A rossz id6jarasi
koralmények miatt potolni sziikséges, amely munkéakat 2008 tavaszan fogunk elvegezni.

A szarmazasi kisérletek hosszutavu, tobb évtizedes idétartamra bedllitott szabadfoldi
kisérletek, amelyek korai kiértékelése meglehetésen nehézkes, korilményes. A palyazat
beadasakor is jeleztiik, hogy célunk egy hosszutavu monitoring elinditasa, a monitoringozas
lehet6segének Kialakitasa. Ez a célunk a felsorolt kisérleti helyek és a kisérletbe vont fafajok
alapjan teljesilt. A tovabbiakban rendelkezésre all az alaplehet6ség a monitoring feladatok
elvégzésére. Az elso kisérleti lépéseket ezzel megtettlk.



Szilé-utdd leszarmazasi vizsgalatok eredmeényei

Sopron-Fertdrakos ISP

A teriilet Kivalasztasara tobb lehetséges helyszin kivalasztasa és hosszas mérlegelés utan
kertlt sor. Az allomany természetes eredetii, tobbszOrosen sarjaztatott — erdészeti
szempontbdl rontott erdének besorolt — elegyes télgy erdd. Kiterjedése megfeleléen nagy, az
ilyen vizsgalatoktdl elvart legaldbb 3 ha-os nagysagot joval meghaladta. A vizsgalatba vont
tertilet nagysaga mintegy 5 ha lett. A kivalasztott teriilet az északi oldalrdl nyitott, a tobbi
erdéallomanybol emiatt jelentés pollen hatas (pollen flow) eérheti az &llomanyt. Az
allomanyban harom erdétipus fordul el6: A domboldal aljaban, északi es eszakkeleti részeben
gyertyanos-kocsanyos tolgyes ill. gyertydnos kocsanytalan télgyes, kicsit magasabban, a
terulet nyugati és délnyugati részén lombelegyes cseres tolgyes és a déli, délnyugati részén
molyhos tdlgyes erdétarsulas talalhatd. Az alapkdzet meszes (Lajta-mészkd), a mintegy 2-400
méterre fekvé Fertérakosi Kofejté anyagaval megegyezik. Az allomanyban négy féle — tagabb
értelemben vett, sensu lato — tolgy faj fordul elé. Ezek a cser (Quercus cerris), kocsanyos
tolgy (Quercus robur), a kocsanytalan télgy (Quercus petraea) és a molyhos tolgy (Quercus
pubescens). Vizsgalataink szerint a molyhos tolgy két taxonja — alfaj, kisfaj, Okotipus a
kilonbdz6 botanikai megkozelitések szerint — a szoros értelemben vett molyhos télgy
(Quercus pubescens) és az olasz tdlgy (Quercus virgiliana), tovabba a kocsanytalan tolgy
taxonjai — a besorolas itt is vitatott alfaj, kisfaj, dkotipus, valtozat — a kocsanytalan tolgy
(Quercus petraea) és a dardaskaréju tolgy (Quercus dalechampii) alkotjak az allomanyt.
Vizsgalatainkba a kétéves termésképzesi cser tolgyet nem vontuk be, mivel a Robur
szekcidba tartozo un. nemes tolgyek nem képesek szaporodasi kbzdsséget alkotni a cserrel. A
hibridizacio, a bekeresztez6dés ill. introgresszié lehetésége a legfontosabb kivalasztasi
szempont volt, mivel igy nyilott lehet6ség a szaporitdanyag-forrdsok optimalis izolacidjanak
és fajtisztasadganak, ezaltal a nem kivanatos bekeresztezodések mértékének modellezesére. Az
ilyen jellegti vizsgalatok nemzetkdzi elnevezése: intenziven tanulményozott terilet
(Intensively Studied Plot), ezért a tovabbiakban a Sopron ISP elnevezést hasznaljuk.

Sellyei kocsanyos tolgy plantazs

A szaporitoanyag-forrasok egyik — szelekcios nemesitésbdl ered6é — tipusa a magtermeszté
ultetvény (plantazs). A plantazsok kevés genotipusbol allnak, altaldban 20-100 tdrzsfaklon
klononként t6bbszords darabszamd an. szintetikus populéacioja. Az lltetvények célja, hogy a
szelektalt torzsfak feltételezett pozitiv tulajdonsagait — ez lehet gazdasagi, természetvédelmi,
génmegorzeési sth. szempont — rekombinativ méddon tovabborokité utddokat biztositsunk, azaz
szaporitéanyagot nyerjiunk. A plantazsok létesitésének legfontosabb kovetelményei az ismert
tulajdonsagok klononként, a meghatarozott genotipus 6sszetétel, a részletes dokumentaltsag
(torzsfa- ill. Kklonleiras, Kklonlista, klontérkép, termoéképesség stb.) és magas szinti
ellenérzottség. Az lltetvény az elsé hazai, izemi méretekben létesitett (1991-1995, 13 ha) és
évek 6ta hasznalatban allé tolgy plantézs, ahol a szaporitdanyag begytjtése relative kdnnyen
megoldhatd volt. A kérnyek tolgy allomanyaiban mintegy szaz torzsfat szelektaltak, amelyek
kozll kivalasztottdk a vegetativ szaporitasra (oltasra) alkalmas és megfeleléen rezisztens
genotipusokat. Ezekbdl allitottdk ssze azt a szintetikus populaciot (lltetvényt), amelyben a
szUl6-utdd kapcsolatokat vizsgaltuk. A szakmai el6irdsoknak megfeleléen az Ultetvényt
megfeleléen izolaltak, azaz a terulettol legalabb 6tszaz méteres tavolsagban nem talalhato
mas, beporzasra képes kocsanyos tolgy populécio, ill. faegyed. Az 56 genotipushdl
Osszeallitott Gltetvény minden egyes oltvanya (klon)térkép alapjan beazonosithato.



Anyagok és modszerek

Sopron ISP

A terulet hatarainak kijel6lése utan a felsorolt fajok minden egyedét megjel6ltiik, azokat
feltérképeztik, koordinatéikat digitalis adatbazisba mentettiik, a fakrol hajtasmintékat — levél,
rigy és sok esetben virag-termés egyben — vettiink, amely alapjan a taxondmiai besorolasukat
elvégeztik, ill. a mintdkbol méar hagyomanyosnak nevezheté modon DNS-t vontunk ki Plant
Mini Kit (Qiagen) felhasznalasaval (Petit és tsai. 2002). Osszesen 447 faegyedet
térképeztiink, ebbol 425 id6s, termoképes fa DNS kivonatat sikerilt a vizsgalatokba vonni. A
fak taxonomiai besorolast a tablazat mutatja. Nagyon sok hibridet ill. feltételezett hibridet
taldltunk ezeket — a konnyebb atlathatosdg miatt — igyekeztink besorolni valamelyik
alapfajba.

Taxon s.l. Anyafak szama
Q. robur 216
Q. petraea 28
Q. pubescens 181
Osszesen 425

A 425 fat potencialis anyafanak (pontosabban szllének, mert a télgyek egylaki, kétivartak)
feltételezve kerestink utddokat. Egyreszt fiatal csemetéket, ahol mindkét szil6 ismeretlen,
masrészt egyes magtermé fakrdl szedtlink termést, egyedileg azonositva, ezzel az anyai
eredetet ismertnek feltételezve. Osszesen két UGjulati foltot talaltunk, amelyet szintén
térképeztiink, megjeldlve az egyes csemetéket is. Osszesen 20 anyafardl gyijtottiink makkot,
amelyeket megcsiraztattunk és a csirazott friss névényekbdl vontunk ki DNS-t.

Minta tipusa DNS genotipusok szdma
Anyafak 425
Csemeték, magoncok 75
Makk 384

A szll6-utod vizsgalatokat tehat a fenti mintaszammal végeztik el. A vizsgalat alapjat egy
mikroszatellit adatbazis adta, amelyet négy, nemzetkozileg is hasznalt SSR-primerpar alapjan
kaptunk (Dow és tsai 1995., Steinkellner és tsai 1997.).
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A PCR reakciokat Steinkellner és tsai (1997) alapjan ABI készllékkel végeztik el, majd a
PCR termekeket ABI 310 automata szekvenadlo készilékkel elemeztuk. A készllek
rendelkezik kiértékelé szoftverekkel, a genotipusok meghatarozasat ABI Genotyper
segitségével hataroztuk meg. A kapott adatbazist FaMoz szoftver (Gerber és tsai 2003)
segitségével értékeltik ki.

Sellyei plantazs



Az 56 genotipusbdl 6sszeallitott Gltetvény minden egyes oltvanya (klon)térkép alapjan
beazonosithatd, ezekbdl valasztottunk ki vizsgalatra 48 klont, ill. azok magutddait, 6sszesen
217-et. Egy-egy genotipus tobb példanyban (10-100 db/klén) is killtetésre kerllt az 6sszesen
mintegy 13 ha-os teriileten, novelve ezzel a panmixia (elméleti véletlenszerii parosodas)
esélyét. Ez tenné lehet6vé, hogy a viszonylag kevés genotipus utddai megfelelé
rekombinacios véltozatossagot mutassanak fel, ugyanakkor az izol&cié és a mindségi
tulajdonsadgokra — torzsegyenesség, novekedési erély, faminéség, koronaminéség,
termoképesséqg, rezisztencia stb. — elvégzett szelekciés munka eredményeképp elegendé
szelekcios haladast lehessen elérni az onnan kikerilé szaporitdanyag felhasznalasa réevén.

A modszer hasonld volt a soproni vizsgélatokhoz, azzal a kilénbséggel, hogy a teriletrdl
rendelkezésre allt a részletes klontérkép és killtetési térkép, ami alapjan kivalasztottuk a
vizsgalandd anyafakat és a maggyiijtést ezekrol végeztik el. Célunk hasonld volt,
megbecsulni a kilsé és belsé beporzas aranyat és amennyiben az lehetséges, a beporzasi
viszonyokra 0Osszefliggéseket keressink. A kapott SSR adatbdzist a FaMoz szoftver
segitségével elemeztik.

Mikroszatellit-DNS (SSR) vizsgalatok eredményei

Sopron ISP eredményei

A FaMoz szoftver egy valdsziniiségi statisztikai modszer alapjan az adott sziilépopulaciobol
a vizsgalt utodokhoz lehetséges szlloparokat, ill. az anya ismerete esetén lehetséges apakat
rendel. A lehetséges apak vagy szilok kozil kell kivalasztanunk a legnagyobb
valdsziniiséggel rendelkez6 lehetségesges genotipust/okat. Segitségul a program kétféle
szimulaciét végez az altalunk megadott (a szulé-és utddpopulécidt reprezentalo)
allélgyakorisag értékek segitségével.

A program az elsé szimulacios 1épés soran utodnemzedéket general a szul6i genotipusok
felhasznalasaval, majd ezeket az utddokat értékeli a legvaldszinibb lehetséges apék / szilok
szempontjabol. A talalatokat a valdszintsegi ertékilknek megfeleléen csoportokba rendezi,
majd az adott csoportokba tartozd talalatok szamanak (gyakorisaganak) fliggvényében egy
fliggvenygorbén abrazolja.

A kovetkezé lépésben a program a rosszul meghozott dontéseket szimulalja, vagyis amikor a
pollen valojaban kivilrél jott, mégis a szulépopulaciobol keril a szilé kivalasztasra. Ebben az
esetben az allélgyakorisdgok alapjan torténik a szilék, majd az utédok generdlasa. Az
utodvizsgalat sordn minden az allomanybol kivalasztott lehetséges szulét — ami ez esetben
rossz dontésnek szamit —az elézéeknek megfeleléen értékel a program, és a felvett
valdsziniiségi osztalyokba tartozo talalatokat a gyakorisaguk fliggvényében abrazolja.

A ket felvett gorbet egyutt abrazolva kivalaszthatjuk azt a kiiszobértéket, amely esetében a
legtébb lehetséges szul6t kaphatjuk a legkevesebb hibas dontés mellett. Ha csdkkentjik az
elfogadasi kiszobot, azzal javithatjuk a talalatok szamat, viszont ezesetben né a hibas
dontések szama is.

A szildpopulacio jellemzéi:

Sziilépopulacio: 425 genotipus

Ebbdl azonos genotipussal rendelkezé egyedek:
7-8

35-36

78-79

83-84



102 - 103
105 - 106
115-116
117 -118
128 - 129
130 -131 -132
131 -132
175 - 176
184 - 185
201 - 202
206 - 207
219 - 220
234 - 235
242 - 243
252 - 253
259 - 260
266 - 267
276 - 277
279 - 280
286 - 287
298 - 299
302 - 303 - 304
303 - 304
310 - 311
319 - 320
326 - 327 - 328
327 - 328
342 - 343 -344
343 - 344
356 - 357
362 - 363
377 -378
380 - 381
395 - 396
425 - 426
445 - 446

Exclusion probability :

Egy adott markerre jellemzé olyan valdszintsegi mutato, amely egy feltételezett kapcsolat
(szll6, szllopar, apa) kizarasara vald alkalmazhatdsagat fejezi ki:
Az altalunk vizsgalt négy lokusz esetében:
mint lehetséges sziilégenotipus kizardsa: 0.988654
mint lehetséges apa Kizarasa: 0.998455
mint lehetséges sziléparok kizéarasa: 0.999987
valdsziniségi értékekkel alkalmas a modszer az utodvizsgalatra.

Apasagi vizsgalat ismert anyktol szarmaz6 utddnemzedék esetében

Utodok szdma: 382
Anyak szama: 20



A szulépopulacidban legalabb egy lehetséges apa talalhato: 134 utdd esetében.
A szulépopulacioban nem talélhato lehetséges apa: 248 utdd eseteben.
A kils6 beporzas aranya: 64,9 %

Sziilévizsgalat az el6z6 utdédpopulécio esetében:

Utodok szama: 382

Anyai genotipus: ismeretlen

A szulépopulacioban legalébb egy lehetséges szil6 talalhato: 225 utdd esetében.
A szllépopulacidban legalabb egy lehetséges szll6par talalhatd: 47 utod esetében.
A szulépopulacioban nem talélhato lehetséges sziil6: 110 utéd esetében.

A kils6 beporzas aranya: 58, 24 %

Szildvizsogalat természetes Ujulat esetében

Utodok szama: 75

Anyai genotipus: ismeretlen

A szulépopulacioban legalabb egy lehetséges sziilé talalhato: 33 utod esetében.
A szllépopulacidban legalabb egy lehetséges szll6épar talalhatd: 7 utdd esetében.
A szulépopulacioban nem talélhato lehetséges sziil6: 35 utod esetében.

A kils6 beporzas ardnya: 68,67 %

Sziilévizsgalat az el6z6 utddpopulacio esetében, amennyiben csokkentjik az elfogadési
klszObértéket:

A legtobb lehetséges sziil6i genotipus feltiintetése, ill. a legalacsonyabb kiilsé beporzasi arany
megadasa (magasabb hibaértékkel terhelve).

Utodok szama: 75

Anyai genotipus: ismeretlen

A szllépopulacidban legalabb egy lehetséges sziil6 talalhato: 42 utod esetében.

A szllépopulacidban legalabb egy lehetséges szll6par talalhatd: 33 utdd esetében.

A kils6 beporzas aranya: 28 %

(42 1 2x75 lehetséges szul6kombinacidbal)

Sellyei plantazs eredményei

A szildpopulacio jellemzéi:

A sellyei kocsanyos tolgy plantazst 1991-1995 kozott létesitették. A kornyék tolgy
allomanyaiban mintegy szaz torzsfat szelektaltak, amelyek kozul kivalasztottdk a vegetativ
szaporitasra (oltasra) alkalmas és megfeleléen rezisztens genotipusokat. Ezekbdl allitottak
Ossze azt a szintetikus populaciot (Ultetvényt), amelyben a szilé-utdd kapcsolatokat
vizsgaltuk. A szakmai eldirasoknak megfeleléen az ultetvényt megfeleléen izolaltak, azaz a
terulettol legalabb 6tszaz méteres tavolsagban nem talalhaté mas, beporzasra képes kocsanyos
tolgy populacid, ill. faegyed. Az 56 genotipusbdl dsszeallitott Gltetvény minden egyes
oltvanya (klén)térkép alapjan beazonosithat6, ezekbol valasztottunk ki vizsgalatra 48 klont,
ill. azok magutddait, 6sszesen 217-et. Egy-egy genotipus tébb példanyban (10-100 db/kldn) is
Killtetésre kerllt az 6sszesen mintegy 13 ha-os terlleten, ndvelve ezzel a panmixia (elméleti
véletlenszeri parosodas) esélyét. Ez tenné lehetéveé, hogy a viszonylag kevés genotipus utddai
megfelel6 rekombinécids valtozatossagot mutassanak fel, ugyanakkor az izolacié és a
minéségi tulajdonsdgokra — torzsegyenesség, novekedési erely, faminéség, koronamingség,



termoképesseg, rezisztencia stb. — elvégzett szelekciés munka eredményeképp elegendé
szelekcids haladast lehessen elérni az onnan kikeril6 szaporitéanyag felhasznél&sa révén.

Sziilépopulacio: 56 genotipus

Ebbdl azonos genotipussal rendelkezé egyedek:
13-24

30 - 47

33-40

35-39

51-55

Exclusion probability :

Egy adott markerre jellemzé olyan valdsziniiségi mutatd, amely egy feltételezett kapcsolat
(szllo, szulopar, apa) kizarasara vald alkalmazhatdsagat fejezi ki:
Az éltalunk vizsgalt négy l6kusz esetében:
mint lehetséges sziilégenotipus kizarasa: 0.838428 (83,8%)
mint lehetséges apa kizarasa: 0.957114 (95,7%)
mint lehetséges sziiloparok kizarasa: 0.995394 (99,5%)
valoszintségi értékekkel alkalmas a modszer az utodvizsgalatra.

Apasagi vizsgalat ismert anyaktdl szarmazo6 utddnemzedék esetében

Utodok szdma: 217

Anyak széma: 48

A szllépopulacidban legalabb egy lehetséges apa talalhato: 69 utdd esetében.
A szulépopulacioban nem talélhato lehetséges apa: 148 utdd eseteben.

A kils6 beporzas aranya: 68,2 %

Sziilévizsgalat az el6z6 utdédpopulécio esetében:

Utodok széma: 217

Anyai genotipus: ismeretlen

A szulépopulacidban legalabb egy lehetséges sziil6 talalhato: 115 utdd esetében.
A szllépopulacidban legalabb egy lehetséges szllépar talalhatd: 50 utdd esetében.
A szulépopulacioban nem talalhato lehetséges szulé: 52 utdd esetében.

A kils6 beporzas aranya: 50,5 %

Sziilévizsgalat: az el6z6 eset modositasa az 52 egyed kizarasaval

Utddok szama: 165

Anyai genotipus: ismeretlen

A szulépopulacidban legalabb egy lehetséges sziil6 talalhato: 110 utdd esetében.
A szllépopulacidban legalabb egy lehetséges szlilépar talalhatd: 55 utod esetében.
A szulépopulacidban nem talalhato lehetséges szil6: 0 utod esetében.

A kils6 beporzas aranya: 33,3 %

Apaségi vizsgalat: az elsé eset mddositasa az 52 egyed kizérasaval

Utodok szama: 165

Anyak széma: 48

A szllépopulacidban legalabb egy lehetséges apa talalhato: 65 utdd esetében.



A szulépopulacidban nem talalhato lehetséges apa: 100 utod eseteben.
A Kkils6 beporzas aranya: 60,6 %

Eredményekbdl levonhato kovetkeztetések
Szarmazasi kisérletek

A természeteshez kozel allo bikk allomanyok esetén kimutathatd a hazai szarmazasok kozotti
elkilondlés. A kapott eredmények alapjan a jelenlegi szaporitbanyag-gazdalkodas alapjat
jelent6 szarmazési korzetek kialakitdsa a bikk esetében megfelelé tagozodottsagot és
részletesseget mutat, atalakitasuk, médositdsuk nem sziikséges.

A sellyei tolgy kisérlet korai értékelése azt mutatja, hogy a hazai szarmazasok kozott
elsésorban nem a foldrajzi elkilonilések a meghatarozéak, hanem az adott populécio
genetikai adottsagai dominalnak. A kocsanyos tolgy populéacioi esetében jelentés emberi
befolyasoltsag feltételezhetd, kdszonhetéen az elmult evszazadok erdémivelési
gyakorlatanak, ami a mesterséges erdésitéseket helyezte elétérbe a természetes felujitasokkal
szemben.

Mikroszatellit DNS vizsgalatok

A génaramlasi értékek megmutattak, hogy az Uzemi gyakorlatban jelenleg alkalmazott
alloméanyméretek ill. izolacids szabalyok nem biztositjak a szakmai elvardsoknak megfelel
izolaciot sem a magtermelé allomanyok, sem a magtermeszté Qltetvények esetében. A
magtermelé allomanyok, plantazsok minimalis teruletét ndvelni kell. Az allomanyok
minimalis tertletére 10 ha-t, az Ultetvények minimalis teruletére az 5 ha-t. A magtermelé
alloményok optiméalis mérete akar 100 ha-t meghaladd nagysagrendii is lehet.

Elegyes alloméanyokban a helyi viszonyoktol fiiggéen, de kis mértékben kimutathat6 a fajok
kozotti keresztezodés. Mivel ezt kikuszobolni teljes mértékben nem lehet, s6t a genetikai
valtozatossag fenntartdsa érdekében meég kivanatos is, ezért a jelenlegi hazai gyakorlat
fenntartdsa célszeri. Ennek megfeleléen térekedni kell elegyetlen, egy télgy fajbol allo
magtermel6 allomanyok kivalasztasara ill. kialakitasara. Ez utobbi megoldast azokban a
kdzépkort allomanyokban javasoljuk, ahol a kisebb aranyban (max. 30%), szalankénti
elegyben eléforduld tolgy faj az allomanyszerkezet jelentésebb megbontasa nélkil a
gyéritések soran eltavolithato.

A kilsé pollenhatés (pollen flow) teljes kizarasa semmiféle modszerrel sem lehetséges. Ennek
megfelel6 elvarasokat kell a magtermeszt6 ultetvényekbdl kikertlé szaporitbanyag minéségi
tulajdonsagaival szemben tamasztanunk. Amennyiben génmegérzési céllal létesitlink
plantazsokat, torekedni kell az eredeti kérnyezetben telepiteni, mert igy az idegen genek
bekeresztezé6dését minimalizalni lehet. A nemesitett szaporitdanyag-termelési cél esetében a
torzsfa klonok minimalis szama lehet kisebb a jelenleg el6irt 30-nal. Az izolacios elbirasok
szigorl betartdsa azonban elésegiti a magas mindségii szaporitbanyagok elGallitasat, az
idegen genek minimalizalasat.
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