SZAKMAI FOKUSZ — ERDESZETI GENETIKA

Immar tobb évtizedes multra tekint visz-
sza a genetikai markerek alkalmazasa
az erdészeti szemponthdl jelentds fafa-
jokkal kapcsolatos kutatasokban. Segit-
ségiikkel egyes fafajok allomanyai, po-
pulacioéi vagy akar magtermesztd iiltet-
vényhdl szarmazo szaporitdanyag-téte-
lek genetikai valtozatossaga, fajok, faj
alatti egységek genetikai kapcsolata
éppugy vizsgalhato, mint példaul a mor-
foldgiailag nehezen elkiilonithetd fajok,
hibridek aranya elegyes allomanyokban.
irasunkban egy egyedszintii azonositast
lehetdvé tevé modszer gyakorlati alkal-
mazasanak eredményeirél adunk sza-
mot a hazai nyar sarjijulat-dsszetételé-
nek vizsgalata kapcsan.

A sarjgjulat-osszetétel vizsgalatara a Kis-
alfoldi Erd6gazdasag Zrt. Gyori Erdé-
szetének gazdalkodasi tertletén talal-
hat6 Asvanyrir6 8F erdérészletben ke-
rilt sor. A cél a felGjitds sorin megje-
lent *Villafranca’ és sziirke nyar gyokér-
sarjegyedek elegyarinyanak a megha-
tarozasa volt.

Villafranca vagy sziirke nyar?
A korabbi nemesits jelzése alapjan '1-58/
57’-es fehér nyarként is ismert, Olaszor-
szagban nemesitett 'Villafranca’ (Popu-
lus alba cv. Villafranca) elsGsorban

gyors novekedése, valamint fis dug-
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vanyrol torténd konnyd szaporithatosa-
ga folytan terjed, terjedt el Magyaror-
szagon. A fajtat fatltetvényekbe, de he-
lyenként diszfaként is telepitik. Ultet-
vényszerlen termesztve fatermése ko-
zepes nyarfa terméhelyeken megkoze-
liti, hatartermdShelyeken pedig akar
meg is haladhatja a nemes nyarakét. Te-
kintettel arra, hogy tisztan fehér nyar
szarmazasu, sarjegyedeinek elktlonité-
se mas fehér nyar vagy fehér nyar jelle-
gl sziirke nyar sarjegyedekt6l morfolo-
giai alapon nehézségekbe titk6zhet.

A 2014 elején tarvagassal véghasz-
nalt anyaallomany fafajosszetétele a ha-
talyos Uuzemterv szerint a kovetkezd
volt: fehér iz 49%, ’Villafranca’ 36%,
egyéb nemes nyar 10%, sziirke nyar 5%.
Az erdészet szakembereinek megfigye-
lése szerint azonban a szlrke nyar
elegyaranya joval magasabb volt a vég-
hasznalat el6tt, mint az tUzemtervben
szereplG érték (mintegy 30%), melyet a
tarvagast kovets vegetacios idGszak so-
ran megjelent gyokérsarjijulat 6sszeté-
tele is igazolni latszott (megfigyelések
szerint a zomében Leuce nyar alkotta
Gjulatban igen magas volt a szlirke nyar
egyedeinek az aranya).

Emiatt az erdészet vezetése kezde-
ményezte az Uzemtervi el6irds modosi-
tasat a felGjitasi mod tekintetében ha-
zai nyar mesterséges felajitasrol hazai
nyar természetes feltjitasra. Ahhoz
azonban, hogy a hazai nyar Gjulat-
Osszetétele, vagyis a 'Villafranca’ fajta
elegyaranya a Leuce nydar Gjulatan be-
lil szabatosan meghatarozhato legyen,
genetikai vizsgdlatra volt szlkség,
amelyet a NAIK Erdészeti Tudomanyos
Intézet végzett el.

Valtozatos szakaszok

A genetikai vizsgalatokban alkalma-
zott modszerek jelentSs része a DNS
oridsmolekula nagy valtozatossigot
mutatdé  szakaszainak elemzésén,
osszehasonlitisan alapul, azaz a mole-
kula teljes méretéhez képest egészen
kicsi, de annal informativabb DNS-da-
rabokat vizsgal.

A cél az ezen célszekvenciikban
meglévs eltérések feltardsa, ami végss
soron elvezethet egy adott egyed gene-
tikai ujjlenyomatianak meghatarozasa-
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hoz. Az altalunk alkalmazott modszer
rovid, 2-5 bazisparbol allo szekvencia-
ismétlédéseket vizsgal (a nevét is innen
kapta: SSR — Simple Sequence Repeat,
azaz egyszerd szekvenciaismétlédés),
melyek atlagosan 20-40 bazispar
hosszisagu szakaszokba tomortilnek a
genom nem kodolo régidiban, egyenle-
tes eloszlastak, és megfelel§ valtoza-
tossagot mutatnak.

Minél tobb ilyen nagy valtozatossaga
helyet vizsgalunk parhuzamosan, annal
nagyobb az elemzés felbontoképessé-
ge, annal biztosabban tudjuk az egye-
deket, vagyis a vad populacio egyedeit
és az egyetlen genotipusbol allo fajtat
elkuloniteni. A bemutatott vizsgalat so-
ran 8 ilyen érzékeny teriletet (génhe-
lyet) vizsgaltunk egyszerre, ami kellGen
nagyszamu kombinacios lehetSséget je-
lentett az egyedek elkiilonitéséhez.

1. kép: Asvanyrare SF erdorészlet a min-
tavétel idopontjaban

Mintagytijtés

Az Asvanyrir6 8F erdSrészletben a min-
tavétel id6pontjaban jo6 mindségd, strdy,
embermagassagot meghaladd méretd,
zomében Leuce nyar egyedekbdl allo
sarjajulat volt megfigyelhetS (7. kép).

Az erdérészletben 2015 majusaban
végezett levélmintagytijtés alkalmaval
osszesen 80 Leuce nyar sarjegyedrél
gyGjtottiink novénymintakat (a minta-
vételi pontokat az 1. dbra szemlélteti).
A levelek kivalasztasakor figyelemmel
voltunk arra, hogy a genetikai szennye-
z6dések elkertlésére azok karositastol
mentesek legyenek. Referenciaminta
céljara a NAIK ERTI Bajti Kisérleti Cse-
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1. dbra: Mintavételi pontok az erddrészlet teriiletén (a szegélyen taldalbatc mintavételi

pontok az dllomdnyon beliilre estek, csupan a helymeghatdrozds bizonytalansdga
Jfolytan keriiltek a térképen az erdorészlet hatdran kiviilre)
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2. dabra: Populus alba cv. Villafranca’ egyedek elbelyezkedése az erdorészietben
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3. dbra: A kisérleti tertileten azonositolt kloncsoportok elbelyezkedése

metekertjében taldlhatd kozponti torzs-
ultetvényben gytjtottink Villafranca’
levélmintat.

DNS-kivonas és -vizsgalat

A genetikai vizsgalatokat a NAIK ERTI
Sarvari Erdészeti Genetikai Laboratoriu-
maban végeztiikk. A novényi DNS-t a fa-
gyasztva tarolt levelekbdl a QIAGEN
cég Dneasy Plant Mini Kitjével vontuk
ki. A tobb lépésbdl allo kivonasi folya-
mat eredménye mintegy 200 pl nagy
tisztasagl DNS-oldat lett, melyet a to-
vabbi felhasznalasig hitve taroltunk. A
DNS-oldatbél 50 pl-i mennyiséget mi-
nusz 80°C-on tarolunk tovabb, hogy
megorizhessiik az egyedek genetikai
allomanyanak tovabbi vizsgalataig.
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Az SSR vizsgalatokhoz 8 primert hasz-
naltunk fel, melyek mindegyike poli-
morfnak bizonyult a vizsgilt novény-
anyag tekintetében. A felhasznalt prime-
rek a kovetkezSk voltak: WPMS09,
WPMS14, WPMS16, WPMS18, WPMS20,
valamint PMGC14, PMGC2060 és
PMGC2163.

A szelektiv genomsokszorozast PCR
reakcioval (Polimerase Chain Reaction)
végeztik el. A PCR vizsgilatot kovetGen
a reakcio sikerességét gélelektroforézis-
sel ellendriztik. A felszaporitott frag-
mentek elvdlasztasa ABI PRIZM™ 3100
Genetic Analyzer késziilékkel tortént, a
keletkezett fragmentek hosszat Gene-
Mapper szoftver segitségével hataroztuk
meg.
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Az egyedenként kapott alléladatokat
ezt kovetGen GenAlEx 6.5 szoftverrel
elemeztik. A program Multilocus alkal-
mazasa segitségével meghataroztuk a
novénymintiban elforduld azonos al-
lélosszetételd egyedeket.

Kiértékelés

A vizsgalatok sorin nyert alléladatok
alapjan Osszesen 21 olyan gyoOkeérsarj
egyedet azonositottunk, melyek allél-
osszetétele megegyezett a kozponti torzs-
ultetvénybdl gytjtott Villafranca’ refe-
renciamintaéval. Ezek alapjan a ’Villa-
franca’ fajta elegyaranya a felGjitasi te-
rileten a ZLeuce nyar egyedek kozott
26,25% lett. Az azonositott 'Villafranca’
egyedek elhelyezkedését piros szind
pontokkal a 2. dbra szemlélteti.

Lithato, hogy elsGsorban az As-
vanyrard 8E erdérészlettel hataros ol-
dalon, valamint az erddérészlet északi
szélén helyezkednek el a fehérnyar-
fajta egyedei.

Tekintettel a ’Villafranca’ egyedek
309 alatti elegyaranyara, a Gyéri Erdeé-

szet kezdeményezte az elGirt mesterse-

ges hazainyar-felGjitas hazai nyar ter-
mészetes felGjitasra torténé modosita-
sat a Vas Megyei Kormanyhivatal Erd6-
feligyeleti Osztalyan. A kormanyhiva-
tal a vizsgalati eredmények alapjan en-
gedélyezte az erdétervi el6iras modo-
sitasat.

A vizsgalat soran a ’Villafranca’ faj-
tan kivil 6sszesen ot olyan genotipust
azonositottunk, melyek egynél tobb
egyedben voltak kimutathatok. Az ot
csoportbol négy esetében két egyed
mutatott azonos allélosszetételt (A, C,
D és E csoportok), mig az otodik (B)
esetében 11 egyed alkotta a sarjcso-
portot (természetesen a mintazott
egyedeket figyelembe véve; a sarjcso-
portok tényleges kierjedése ennél na-
gyobb is lehet). A sarjegyedek elhe-
lyezkedését a 3. dbra szemlélteti (az
azonos sarjcsoportba tartozod egyede-
ket azonos szinnel emeltik ki).

Kulon emlitést érdemel a 11 egyedet
magaba foglald B sarjcsoport, melynek
két legtavolabbi egyedének becsilt ta-
volsiaga 130 méter. A sarjegyedek altal
lefedett tertilet Digiterra Explorer 7 prog-
rammal becstilt kiterjedése 0,4162 hek-
tar.

A begytjtott 80 minta vizsgalata so-
ran Osszesen 41 egyedi genotipust azo-
nositottunk. Ennek elsGsorban az 6ko-
logiai jelentGsége nagy, hiszen az er-
dérészletben létrejott természetes Leuce
nyar sarjallomany genetikai valtozatos-
sdga magasnak tekinthetd.



