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Kivonat

Kutatasunk célja, egészséges és beteg egyedek alkotta részpopuldciok genetikai szerkezetének dsszehasonlitdsa ko-
csanyos- és kocsanytalan tolgyek esetében. A mintazas jelentds részben kizarja azon terméhelyi kdriiményekbdl faka-
dé tényezdket, amelyek szerepet jatszhatnak az életképességbeli kiildnbségekben. Ebbdl kdvetkezéen az egyes példa-
nyok betegségekkel szembeni ellendlld képességben megmutatkozd genetikai kiildnbségek kimutatasara ad alkalmat a
vizsgalat. A névényi mintak genetikai elemzését 6 mikroszatellit (SSR) lokusz (ZAG1/5, ZAG96, ZAG110, ZAG9, ZAG11,
ZAG112) (SSR) és 7 izoenzim lokusz (IDH_B, PGI_B, AAP_A, AAT_B, ADH_A, SKDH_A, PGM_B) vizsgalataval végez-
tik el. A részpopuléciok genetikai diverzitasat a lokuszonkénti allélszam, az effektiv allélszam, Shannon diverzitasi in-
dex, egyedi allélok széma, a vart- és tényleges heterozigécia, valamint az ezekbdl levezethetd fixacios index alapjan ér-
tékeltlik. A kutatas egyik leginkabb szembetiing sajatsaga, hogy a kocsanyos és kocsanytalan télgyekre az izoenzim
markerek vonatkozasaban ellentétes tendencidju eredményeket kaptunk. A kocsanyos télgy esetében a beteg, a kocsany-
talan tdlgy esetében pedig az egészséges részpopuldcioban talaltunk allélszerkezetben kimutathaté magasabb értéke-
ket. Az allélszerkezettel hasonld dsszefiiggést a heterozigécia értékekbdl levezethetd fixacios index vonatkozésaban si-
ker(ilt igazolni. A mikroszatellit markerek esetében elsésorban az ,egészséges” kocsanyos tolgyek kiugréan magasabb
allélikus valtozatossaga figyelmet érdemld. A vizsgalt részpopulaciok kozotti genetikai tavolsag alapjan a két tolgyfaj jol
elkiilonithetd csoportot alkot, amelyen bellil az egészséges- és beteg egyedek alkotta részpopuldciok szintén kiildnvalnak.

Kulcsszavak: kocsanyos t6lgy, kocsanytalan télgy, tdlgypusztulds, mikroszatellit analizis, izoenzim analizis, genetikai
szerkezet

THE GENETIC PATTERN OF OAK DECLINE
Abstract

We have analysed the genetic pattern of oak decline through the comparison of subpopulations composed viable and
declined trees growing close to each other on various stands. The applied sampling method excluded most of the site
effects influencing viability. For the genetic investigation 6 nuclear microsatellite loci (ZAG1/5, ZAG96, ZAG110, ZAG9,
ZAG11, ZAG112) and 7 isoenzyme loci (IDH_B, PGI_B, AAP_A, AAT_B, ADH_A, SKDH_A, PGM_B) were applied. The
genetic diversity of the analysed subpopulations were evaluated by different indices, such as number of alleles, effective
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number of alleles, Shannon diversity index, number of private allele, expected- and observed heterozygosity, fixation index.
The different tendency of results regarding isoenzyme markers in case of pedunculate and sessile oaks was a conspicuous
speciality of the study. Higher allele diversity was detected in the declined pedunculate oak subpopulation, while in case
of the sessile oaks the viable subpopulation showed higher values. A very similar tendency could be revealed with the
calculation of fixation index based on the heterozygosity values. In case of the microsatellite markers the outstanding allelic
diversity of the viable pedunculate oak subpopulation was remarkable. Based on the genetic distance among the analysed
subgroups the two oak species compose two distinct clusters, and also the viable and declined subpopulations separate
within the two main clusters.

Keywords: pedunculate oak, sessile oak, oak decline, microsatellite analysis, isoenzyme analysis, genetic structure

BEVEZETES

A tblgypusztulas fogalma a magyar erdészeti szakirodalomban el@szdr az 1800-as évek végén jelent meg.
A kezdeti irodalmi adatok elsésorban a kocsanyos télgy (Quercus robur L.) kisebb-nagyobb teriiletre kiterjedd
elhalasardl tanuskodtak (Ilgmandy és mtsai 1984). A Maros két partjan 1évé allomanyok témeges pusztulasat
figyelték meg elséként (Rochel 1877), ezt kévetden 1910-15 és 1962-66 kdzott 1épett még fel, jelentds ko-
csanyos tolgy elhalds hazankban (Varga 1980). A kocsanytalan t6lgy (Quercus petraea (Mattuschka) Lieblein)
pusztulasardl a XIX. szazadbdl nincsenek irodalmi adatok, az 1978-as évet tekintik az els6 magyarorszagi fel-
bukkanas idépontjanak (Ilgmandy és mtsai 1986).

Hazankban az 1970-es évek végén kezd6dé tolgypusztulast gyors ltem( és nagy kiterjedésti faelhalas jel-
lemezte, ami kocsanyos- és kocsanytalan tlgy allomanyokat egyarant érintett. A témaval foglalkozo kutata-
sok els@sorban a kocsanytalan télgy populaciok vizsgalatara koncentraltak. Az adott teriiletek allapotfelméré-
sei (Igmandy és mtsai 1986) alapjan megallapitottak, hogy a tdlgypusztulas keletrdl indult az orszag nyugati,
dél-nyugati részei felé, legnagyobb mértékben az Eszaki-kdzéphegység tolgyerdei valtak érintetté.

A pusztulas feltételezett okait feltard kutatdsok kezdetben egy-egy biotikus, vagy abiotikus tényezdre 6ssz-
pontositottak, de nem sikeriilt bizonyitani egyiknek sem a kizarélagos, déntd jelentdségét. A nemzetkdzi és a ha-
zai vizsgalatok alapjan végiil arra a kdvetkeztetésre jutottak, hogy a tolgypusztulds egy soktényezds leromldsos
megbetegedés, amelynek kdvetkeztében a fak abiotikus hatasokra legyengtilnek és vég(il biotikus stresszhatasok
kdvetkeztében fellépd fertézések dldozataiva valnak (Bohar 1995; Standovar és Somogyi 1998).

Az abiotikus tényez6k kdzil elsésorban az aszaly hatasat siker(lt bizonyitani. Berki (1995) a csapadékhi-
anyos évek soran fellépd talajszarazsagot és ennek kdvetkezményeként a fakban kialakulé N hidnyt tartotta a
betegség egyik f6 okanak.

Fentieket tamasztjak ala Csoka és mtsai (2007) altal végzett erd6monitoring vizsgalatok. 1983-tdl szolgal-
tattak adatokat a kocsanytalan télgy allomanyokban taldlhatd egészséges egyedek aranyardl, illetve a mor-
talitasrol. A rendelkezésre allo adatok alapjan megallapitottak, hogy a kocsanytalan tolgyesek 2-3 egymast
kévetd er6sen aszalyos év utan mutatnak egészségi allapotromlast, a hatasok pedig gyakran 1-3 év eltolddas-
sal kérlancolatokon keresztil jelentkeznek.

Mindemellett a kutatdk tdbbsége a biotikus tényezdket is a leromlasi folyamat szerves részeinek tekintet-
ték, nélkiiluk valészindleg gyakran nem tortént volna meg a fa egyedek pusztulasa (Vajna 1998).

A lehetséges okok feltarasaban tehat els@sorban a kilsd tényezdkre (kérokozok, kartevdk, abiotikus
stressz) koncentraltak és kevés figyelmet szenteltek magara a tdlgyre.

A molekularis genetikai vizsgalatok soran mind az izoenzimek, mind a DNS alapti AFLP és SSR
markerek alkalmazasa soran kimutathaté a kocsanyos és kocsanytalan télgy csoportok részleges elkildni-
lése, legalabb bizonyos allélok gyakorisagértékeiben tapasztalhaté eltérés szintjén (Hertel és Degen 2000;
GOmory 2000; Gomory és mtsai 2001; Mariette és mtsai 2002; Coart és mtsai 2002; Curtu és mtsai 2006).
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A t6lgypusztulas genetikai hatterérgl azonban kevés informacié all rendelkezésre. Az elsd, hasonlé kon-
cepciodra éplld vizsgalat Miller-Starck (1985) nevéhez fiiz8dik, aki a bikk (Fagus sylvatica L.) &ltalanos le-
romlassal jaré tiinet egyittesének genetikai hatterét vizsgalta egy bajororszégi idds allomanyban, tolerans
és érzékeny egyedekbdl képzett csoportok dsszehasonlitasaval. Az alkalmazott izoenzim lokuszok tekinte-
tében egy altalanos diverzitasbeli kiildnbség volt megfigyelhetd a tolerans egyedek javara tébb diverzitasi
mutatd tekintetében is (az allélok valamint genotipusok szama, a heterozigétak aranya és a tdbblokuszos
diverzitas értékek). A tdbb izoenzim lokusz esetében is megfigyelt szignifikans eltérés a szerz8 szerint utal-
hatott a jelenség dsszetett jellegére. A tolgy fajok esetében egyetlen hasonlé tanulmany késziilt (Sander
és Franke 1999). A vizsgalat Németorszdg Baden-Wiirttenberg tartomanyanak 10 kocsanyos és kocsany-
talan tdlgy allomanyanak mintazasaval késziilt, izoenzim markerek alkalmazasaval. Az eredmények alap-
jan megallapithaté volt, hogy a kocsanytalan tdlgy egyedeket szignifikdnsan kisebb mértékben érintette
a tlinetegyuttes, mint a kocsanyos télgyeket. Ezen tul, az érzékeny és ellenalld részpopuldcidk kézott is
egyértelmd kaldnbség volt kimutathaté a genetikai diverzitas tekintetében, ahol a tolerans csoport maga-
sabb diverzitasi paraméterekkel rendelkezett. Sajnos az elsd hazai kezdeményezésére (Keresztesi 1990)
tervezett izoenzim alapu genetikai vizsgalatok nem val6sultak meg.

Kutatasunk alapjaul az a felvetés szolgalt, hogy a betegség lefolydsa és végsé kimenetele fiigg a
stressztényez6kkel szembeni alkalmazkodd- és védekezképességtdl. Ennek aldtdmasztasara a tdlgypusztu-
las kdvetkeztében megbetegedett, illetve egészséges tolgyek képezte csoportok genetikai diverzitas vizsgala-
tat végeztlk. Kutatasunk kdzponti kérdése, hogy a tblgypusztuldssal szemben az ellenallobbnak tind (,egész-
séges’) egyedek képezte részpopuldcid genetikai szerkezete eltér-e a fogékonyabb (,beteg”) egyedek képez-
te részpopulacidétdl?

ANYAG ES MODSZER

Mintagydijtés

A vizsgdlatok alapkoncepcidja egymas kdzvetlen kdzelében elhelyezkedd, egészséges és beteg tdlgy
egyedparok képezte részpopulaciok genetikai strukturajanak 6sszehasonlitdsa volt. A mintafak kivalasz-
tasa és mindsitése az ERTI altal korabban alkalmazott 6tfokozatl egészségi skala alapjan tértént (Csoka
1992). Az altalunk vizsgalt egészséges mintafak valamennyi esetben a teljesen egészséges 5. osztalyba
tartoztak. A beteg fak esetében olyan egyedek keriiltek kivalasztasra, melyek az elézetes vizsgalatok sze-
rint, mar évek 6ta a 3/4 (beteg, a pusztulas tineteit mutatd fa) vagy 3/2 (erésen beteg, de még él6 fa) ka-
tegoridba tartoztak. Ezek mellett a beteg csoportba kettes mindsités(, azaz a mintagydijtés évében elpusz-
tult télgyek is keriltek.

Az egyedparok kijelélésénél elsédleges szempontként szerepelt, hogy a vizsgalatba vont fak a lehetd leg-
kdzelebb helyezkedjenek el egymashoz, igy csékkentve az 6koldgiai tényez8kbdl szarmazd kilénbségeket.
Els6ként a beteg egyedek keriiltek kijeldlésre, majd az ehhez legkdzelebbi (1-2 famagassag tavolsag) egész-
séges fa. Ezek egymastdl valo atlagos tavolsaga 20-25 m koz6tt valtozott, amely érték fliggdtt az allomany ko-
ratol és az erddrészletben 4l fak szaméatol.

A mintagy(ijtés Magyarorszag kiilénb6z6 7 tajegység 9 telepllésének korzetében (1. tablazat), kocsanyos-
és kocsénytalan tolgy allomanyokban (két &llomény esetében a két faj elegyesen fordult elg). Osszesen 226
(113 egészséges és 113 beteq) fardl tortént téli riigyek gydjtése a genetikai vizsgalatokhoz.
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1. tablazat: Vizsgalt egyedek szama helyszinenként és fajonként
Table 1: The number of examined samples in the different populations of pedunculate and sessile oaks

Mintaszam
Teleptilés Kocsanyos tolgy Kocsénytalan télgy
(KST) (KTT)
Bejcgyertyanos (Kemeneshat) 40 -
Szenta (Belsé Somogy) 10 -
Kasz6 (Belsé Somogy) 6 -
Bujak (Cserhat) 36 22
Gybngydssolymos (Matra) 12 20
Szentendre (Pilis) - 20
Dunaszentmiklés (Gerecse) - 14
Nyergesujfalu (Gerecse) - 34
Bajansenye (Orség) - 12
Osszesen: 104 122

Genetikai vizsgalat

Mikroszatellit analizis

A DNS kivonashoz fagyasztva tarolt téli riigyek fiatal levélszdvetét hasznaltunk, amelyet folyékony nit-
rogénnel lehiitve, mozsarban porra 6roltiink. Az igy feltart ndvényi mintabdl a Qiagen Plant Mini Kit segit-
ellendriztlik. A PCR reakci6val a kdvetkezd mikroszatellit markereket amplifikaltuk (zaréjelben az F primer 5’
végén talalhato fluoreszcens jeldlés lathatd): ZAG 1/5 (6-FAM), ZAG 9 (6-FAM), ZAG 110 (HEX) (Steinkellner
és mtsai 1997), ZAG 11 (TET), ZAG 96 (TET), ZAG 112 (HEX) (Kampfer és mtsai 1998).

A PCR mastermix az irodalmi utalds alapjan, illetve optimaliz&las utdn az alabbi receptira szerint készilt:
a 15pl végtérfogatban 5x Puffer (PromegaGoTaq Flexi) 4 pl; MgCl, ZAG 1/5 és ZAG 9 markereknel 1 mM (0,6
yl), tdbbinél 2 mM (1,2 pl); Primer F, R egyenként ZAG 9-nél 0,25 pM (0,375 pl), ZAG 1/5-nél 0,75 pM (1,125
yl), tobbinél 0,34 pM (0,5 pl); dNTPmix (Promega 10 mM) 0,4 ul; Polymerdz (PromegaGoTaq Flexi) 0,4U;
DNS-minta 1 pl (kb. 10 ng/pl). A PCR reakcidhoz Eppendorf Mastercycler Gradient késziiléket hasznaltunk a
kévetkez6 programozassal: ZAG 1/5 és ZAG 9 kezdd denaturacid 95 °C 15 min, denaturdcié 95 °C 50 sec, pri-
mer bekotddés 55 °C (ZAG 9 65 °C) 50 sec, lanchosszabbitas 72 °C 1 min 45 sec, el6z6 harom Iépés ismét-
lése 35-sz0r, végsd lanchosszabbitas 72 °C 10 min. Tovabbi négy marker esetében kezd§ denaturacio 95 °C
15 min, denaturécié 95 °C 30 sec, primer bekdtddés 50 °C 30 sec, lanchosszabbitas 65 °C 1 min 30 sec, el6z6
harom Iépés ismétlése 30-szor, végsd lanchosszabbitds 65 °C 15 min.

Az amplifikicid sikerességét agardz (1,75%) gélelektroforézis (120 V, 20 min) soran ellendriztik. Az UV
kés@bbi vizsgalathoz szilkséges higitas megallapitasahoz.

A mikroszatellit fragmentumok pontos méretének meghatarozasa (fragmentanalizis) ABI Prism 310-es ge-
netikai analizatorral tortént. A 6-FAM, TET, HEX jeloléssel ellatott fragmentumokat multiplex futtatasban ana-
lizaltuk. A futtatashoz C-matrixot hasznaltunk TAMRA belsé méretstandarddal. A fragmentumhosszak lekodo-
lasat a GeneMapper szoftverrel végeztiik.
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Izoenzim analizis

Az izoenzim extrakcid fagyasztva tarolt, téli rligymintakbdl tortént, hiitétt kdrlilmények kdzétt. Az enzim
extrakciohoz kb. 5-6 darab, normal méretdi riigy keriilt feldolgozasra mintanként, amely soran a rigypikkelye-
ket szikével eltavolitottuk, a levélkezdeményeket letisztitottuk, majd merkapto-etanol alapu extrakcids puffer-
rel homogenizaltuk. A kiilonbdz8 névényi enzimeket tartalmazo fehérje extraktumot filterpapirokkal felszivat-
va, fagyasztva taroltuk a vizsgalat kbvetkezd 1épéséig. A fennmarado riigyek, az esetleges tovabbi felhaszna-
lasig —80 °C-on lefagyasztasra kerliltek. Az enzimek elvalasztasa keményit6 gélelektroforézissel zajlott. A fut-
tatasok, az enzimek aktivitasat megdrizve hlitétt kérilmények kdzott zajlottak. A szeparacié egyfeldl méret (és
szerkezet) szerint tortént. Ehhez harom kiilonbdz6 porusszerkezet(i gélt alkalmaztunk, amelyek a megfeleld
pH értéki pufferrendszerrel kombinalva, a vizsgalni kivant enzimrendszerek szempontjabdl optimalis futtato-
kozeget jelentettek. Az eléhivas a szeparacié masodik lépcséfoka, amikor a gélben megtaldlhatd enzimrend-
szerek koz(ll egy, az adott enzim tevékenységére specifikus reakcio lejatszasaval, illetve a reakciétermék
megfestésével, megjelenitjlik a gélben kilénbdzé helyen elhelyezkedd enzimvariansokat. Az inkubalas utan
el6hivott mintazatot fénypadon atvilagitottuk és a kddolashoz fotdztuk. A vizsglt enzimrendszerek elvalasz-
tasahoz alkalmazott reakcidkdriilmények a Mller-Starck és Ziehe (1991) altal publikalt protokoll-leirasban ta-
lalhatok meg.

Az izoenzim vizsgdlatban az alabbi enzimrendszerek szerepeltek (zardjelben a név réviditése és a nem-
zetkdzi Enzim Bizottsdg altal bevezetett EC kdd):

- Alaninaminopeptidaz (AAP/ EC 3.4.11.1)

- Aszpartat-amino-transzferaz (AAT/ EC 2.6.1.1)

- Glutaméatdehidrogenaz (GDH/ EC 1.4.1.2)

- lzocitratdehidrogenaz (IDH/ EC 1.1.1.42)

- Foszfogliko-izomeraz (PGI/ EC 5.3.1.9)

- Foszfoglikomutaz (PGM/ EC 2.7.5.1)

- Sikimat-dehidrogenaz (SKDH/ EC 1.1.1.25)

A kilénbdz8 enzimrendszerek izoenzim mintdzatanak genotipus kddolasa Miiller-Starck és Ziehe (1991)
altal kdz6It mddon tortént.

Statisztikai értékelés

A fragmentanalizis soran nyert nyers mikroszatellit-hossz adatsort és a zimogrammok értékelésével kapott
izoenzim genotipusokat tovabbi statisztikai eljarasokkal elemeztiik. Az elemzéseket a GenAlEx 6.4 (Peakall és
Smouse 2006) populaciogenetikai szoftvert segitségével készitettlik. A genetikai elemzés soran a kovetkez§
mutatokat vizsgaltuk:

- N, allélok lokuszonkenti szama;

- N, effektiv allélszam = 1/ (Sum p?);

- |- Shannon diverzitasi index = -y p,Inp,

- N, egyedi allelok szama

- H,: szamitott heterozigécia = 1 — Sum p? (értéke 0-1);

- H, megfigyelt heterozigdcia = heterozigdtak szama/mintaszam (értéke 0-1);

- Ffixacios index = (H, — H,)/H, (heterozigota hiany, vagy tobblet a H-W egyensulyi

allapothoz képest)
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A részpopuldcidk egymashoz viszonyitott genetikai tavolsagat Nei (1972) alapjan szamitottuk. A csoportok
kozotti genetikai kapcsolatot dendrogram szerkesztés segitségével abrdzoltuk, amelyhez az UPGMA (Sneath
és Sokal 1973) eljdrast alkalmaztuk.

EREDMENYEK

Kocsanyos télgyek

Kocsanyos tolgy egyedparok kijeldlése és mintak begydijtése 5 telepilés kdzséghataraban taldlhato
erdGallomanybdl tortént (1. tablazat). 52 egészséges-beteg faparbol képeztiink két részpopulaciot, amelyek
allélikus diverzitasat és heterozigocia értékeit elemeztiik. A vizsgalt hat mikroszatellit lokusz atlagos allélszama
(N,), az effektiv allélszam (N,), valamint a belGliik levezethetd diverzitasi paraméterek (Shannon index I, egye-
di allélok szama Np) is az ,egészséges” részpopulaciéban voltak hatarozottan magasabbak (1. dbra).

Allélszerkezet (KST) - Mikroszatellit analizis alapjan

25,000 -
20000 20,500 18,667
m Na - megfigyelt allélszam
é’ 15,000 u Ne - effektiv allélszam

10,000
5,000
0,000

m| - Shannon-index
= Np - egyedi allélok szama

EGESZSEGES BETEG

1. bra: Egészséges- és beteg kocsanyos tdlgyek allélszerkezete (Mikroszatellit analizis — 6 lokusz atlaga)
Figure 1: Allelic patterns across the viable- and declined pedunculate oak subpopulations
(Microsatellite analysis — mean of 6 loci)

A megvizsgalt 7 enzimrendszer egyiittes értékelése alapjan, az el6z8 markertipushoz képest ellentétes
tendenciat mutatva, az atlagos allélszam (N,) és az effektiv allélszam (N,), és a beldlik levezetett diverzitasi
paraméterek, ha kis mértékben is, de a ,beteg” részpopulacioban voltak magasabb értékiiek (2. bra).

A heterozigotak reszaranyanak megallapitasahoz, az allelszerkezetbdl szamitott (H,) és a részpopula-
ciokban ténylegesen megfigyelt heterozigocia (H,) értéket, tovabba a heterozigdtak Hardy-Weinberg egyen-
sulyi populdcidhoz képest kimutathatd esetleges hianyat, vagy tobbletét jelz6 fixacids indexet (F) értékeltlk.
A 6 mikroszatellit génhely egylttes elemzésével nyert eredmények alapjan megallapithatd, hogy mindkét
heterozigdcia érték tekintetében megfigyelhetd az ,egészséges” egyedek képezte részpopulacié esetében a
magasabb érték (3. dbra). Ugyanakkor elmondhatd, hogy a kocsanyos télgyek heterozigécia értékei mindkét
csoportban kiugréan magasak a mikroszatellit markerek tekintetében. A fixacids index kis mértékben tér el po-
zitiv érték felé a nullaval jelzett egyensulyi dllapothoz képest, amely a heterozigétak ellen hatd enyhe szelekci-
6s folyamatot jelezhet az egészséges €és beteg részpopulaciokban.

A7 izoenzim génhely egy(ttes vizsgalata alapjan megallapithatd, hogy a szamitott heterozigécia a ,egész-
séges-beteg” részpopuldcidk esetében azonos, mig a megfigyelt heterozigocia érték az ,egészséges” csoport-
nal kis mértékben magasabb (4. dbra). A mikroszatellit vizsgalatokhoz hasonldan, jelen esetben is a fixacids in-
dex pozitiv érték felé tolddik el az egyensulyi allapothoz képest, bar ez esetben lényegesen nagyobb mértéki
heterozigdta hidnyra utalo értékeket kaptunk mindkét csoportban. A beteg egyedek képezte részpopulacio
esetében magasabb fixacids index a heterozigdtak nagyobb hianyara utal.
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Allélszerkezet (KST) - Izoenzim analizis alapjan
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2. &bra: Egészséges- és beteg kocsanyos t6lgyek allélszerkezete (Izoenzim analizis — 7 lokusz atlaga)
Figure 2: Allelic patterns across the viable- and declined pedunculate oak subpopulations
(Isoenzym analysis — mean of 7 loci)
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3. dbra: Egészséges- és beteg kocsanytalan tdlgyek szamitott- €s tényleges heterozigdcia értékei, valamint a fixacios indexe
(Mikroszatellit analizis — 6 lokusz atlaga)
Figure 3: Expected- and observed heterozygosity, and fixation index across the viable- and declined sessile oak groups
(Microsatellite analysis — mean of 6 loci)
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4. dbra: Egészséges- és beteg kocsanyos télgyek szamitott- és tényleges heterozigdcia értékei, valamint a fixdcios index
(Izoenzim analizis — 7 lokusz atlaga)
Figure 4: Expected- and observed heterozygosity, and fixation index across the viable- and declined pedunculate oak groups
(Isoenzym analysis — mean of 7 loci)
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Kocsanytalan télgyek

Kocsanytalan télgy egyedparok kijelélése és mintak begydijtése 6 teleplilés kdzséghataraban talalhaté
erdGallomanybdl tértént (1. tablazat). 61 ,egészséges-beteg” faparbdl képeztlink két részpopulaciot, amelyek
allélikus diverzitasat és heterozigdcia értékeit elemeztik.

A vizsgalt hat mikroszatellit lokusz atlagos allélszama (N,), az effektiv allélszama (N), valamint a bel6lik
levezethetd diverzitasi paraméterek elemzése alapjan megallapithatd, hogy a kocsanyos télgyhéz képest
sokkal hasonlébb a ,beteg-egészséges” részpopulaciok allélszerkezete. Lényeges és tendenciat is jelentd
allélszerkezetben megmutatkozd eltéréseket a beteg-egészséges részpopulacioknal nem mutathatod ki a
mikroszatellit markerezési eljarassal (5. abra).

Allélszerkezet (KTT) - Mikroszatellit analizis alapjan
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5. &bra: Egészséges- és beteg kocsanytalan télgyek allélszerkezete (Mikroszatellit analizis - 6 lokusz atlaga)
Figure 5: Allelic patterns across the viable- and declined sessile oak groups (Microsatellite analysis — mean of 6 loci)

Avizsgalt 7 izoenzim génhely egyittes értekeleése alapjan az atlagos allélszam (N,) és az effektiv allélszam
(N,), valamint a beldlik levezetett diverzitasi parameterek, ha kis mértékben is, de az egeszséges részpopu-
lacioban voltak magasabbak (6. abra). Ez az eredmény a kocsanyos télgyhdz képest éppen ellentétes ten-
denciat mutat.

A kocsanytalan télgyek szintén dsszevetettik a két eltéré markerezési eljarassal az egészséges-beteg
részpopuldcioé szamitott és megfigyelt heterozigdcia értékeit, valamint az ezekbdl szarmaztatott fixacios inde-
xet (7. és a 8. abra). A mikroszatellit elemzések alapjan kapott heterozigdcia értékek viszonylag magasnak bi-
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6. bra: Egészséges- és beteg kocsanytalan télgyek allélszerkezete (Izoenzim analizis — 7 lokusz atlaga)
Figure 6: Allelic patterns across the viable- and declined sessile oak groups (Isoenzym analysis — mean of 7 loci)
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zonyultak (7. &bra), bar a kocsanyos tdlgy csoportok értékeitdl elmaradnak. Az egészséges és beteg részpopu-
laciokban kapott adatok nagyon hasonloak, kiegyenlitettek, kis kiilénbséggel jellemezhetdek. A megfigyelt- és
szamitott heterozigdcia érték mindkét csoportban kdzel azonos mértékd, ami egyensulyra utal a vizsgalt rész-
populécidkban. A fixaciés index ennek megfelelden 0 korili értékeket vesz fel, vagyis a heterozig6takkal szem-

ben ezen markertipus esetében nem figyelhet6 meg jelentds szelekcios nyomas.
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7. &bra: Egészséges- és beteg kocsanytalan t6lgyek szamitott- és tényleges heterozigdcia

Figure 7: Expected- and observed heterozygosity, and fixation index across the viable- and declined sessile oak groups

Az izoenzim vizsgalatok soran nyert értékek elemzése alapjan megallapithato, hogy a szamitott hetero-
zigbcia érték az egészséges részpopulécidban volt magasabb, mig a megfigyelt heterozigdcia ezzel ellentéte-
sen a beteg részpopuldcidban volt magasabb értékdi (8. abra). Ebbél kévetkez8en a fixacios index az egész-
séges részpopulacioban jelentésen magasabb, vagyis ez esetben a heterozigétak ellen hatd erésebb szelek-
ci6 az egészséges részpopuldcidban volt tapasztalhatd, ellentétben a kocsanyos tdlgyeknél tapasztaltakkal az

értékei, valamint a fixacios indexe (Mikroszatellit analizis - 6 lokusz atlaga)

(Microsatellite analysis — mean of 6 loci)

izoenzim génhelyek esetében. Ez utalhat a homozigdtak javara zajlé szelekcios folyamatra.
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8. dbra: Egészséges- és beteg kocsanytalan tlgyek szamitott- és tényleges heterozigdcia értékei, valamint a fixacios indexe

Figure 8: Expected- and observed heterozygosity, and fixation index across the viable- and declined sessile oak groups

(Izoenzim analizis — 7 lokusz atlaga)

(Isoenzym analysis — mean of 7 loci)
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Kocsanyos és kocsanytalan télgy részpopulaciok dsszehasonlitasa

A vizsgalt részpopuldcidk kozétti genetikai kapcsolatot a Nei-féle genetikai tavolsag alapjan UPGMA
dendogramon abrazoltuk. A két alkalmazott markerezési eljards alapjan hasonld szerkezet(i dbrat kaptunk
(9. 10 dbrak), de az elkiildn(ilés mértékében jelentds killéinbség mutathatd ki. A nagy valtozatossagot mutaté
mikroszatellit génhelyek egyttes vizsgdlata alkalmasabb a csoportok szétvalasztasara, nagyobb genetikai ta-
volsag mutathat6 ki dltala. Az dbrak 6l mutatjak, hogy sok génhely egyiittes vizsgalata alkalmas a két télgy-
faj elkilonitésére is.
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00 01 02 03 04
Nei-féle genetikai tavolsag
9. &bra: Kocsanyos és kocsanytalan t6lgyek egészséges és beteg részpopulacidinak genetikai elkiléniilése
a Nei-féle genetikai tavolsaguk alapjan szerkesztett UPGMA-dendrogramon /Mikroszatellit analizis/
Figure 9: Genetic distance across viable and declined subpopulations of the pedunculate and sessile oak population
based on the Nei's genetic distance (UPGMA dendrogram) / Microsatellite analysis /
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10. &bra: Kocsdnyos és kocsanytalan télgyek egészséges és beteg részpopuldcidinak genetikai elkilontilése
a Nei-féle genetikai tavolsaguk alapjan szerkesztett UPGMA-dendrogramon /Isoenzym analizis/
Figure 10: Genetic distance across viable and declined subpopulations of the pedunculate and sessile oak population
based on the Nei’s genetic distance (UPGMA dendrogram) / Isoenzym analysis /



% A télgypusztulas genetikai szerkezetre gyakorolt hatdsa 145

OSSZEFOGLALAS

A kutatas soran egészséges és beteg kocsanyos- és kocsanytalan télgyek képezte részpopulaciok geneti-
erezési eljarassal kapott allélszerkezetben és a heterozigcia értékekben megmutatkozé genetikai jellemzdi
dsszesen 16-féle kombindcidt eredményeztek, amelynek legfontosabb kdvetkeztetéseit a 2. sz. tablazat
foglalja 6ssze.

2. tablazat: Vizsgalt részpopulaciok legfontosabb populacidgenetikai jellemzdi
Table 2: The main population genetic characteristic of the investigated subpopulations

Kocsanyos tolgy Kocsanytalan tolgy
egészséges beteg egészséges beteg
Allélszerkezet +H+
Mikroszatellit —
Heterozigécia +
) Allélszerkezet + +
Izoenzim —
Heterozigécia + ++

Magyardzat: a + szadma jelzi a kapcsolat erésségét.

A tablazat egyik leginkabb szembet(ing sajatsaga, hogy a két tdlgyfaj esetében az izoenzim markerek vo-
natkozasaban ellentétes tendenciaju eredményeket kaptunk. A mikroszatellit markerek esetében elsésorban
az ,egészséges” kocsanyos tblgyek kiugréan magasabb allélikus valtozatossaga figyelmet érdemid.
A mikroszatellit markerek véletlen mutdcidk altal, jelent6s genetikai valtozatossagot tudnak felhalmozni.
Alkalmazkodasi szempontbdl viszont ezeknek nincsen jelentésége. Semleges (neutrdlis) génhelyeknek sza-
mitanak, tehat inkabb a véletlen, multbéli eseményeket lehet vele értékelni. E vonatkozasban magyarazatot
adhat az allélszerkezetben megnyilvanul6 értékre, hogy a kocsanyos télgyeseink tlinyomé tébbsége ismeret-
len eredetii és jellemz@en kevert szdrmazasu szaporitdanyagbdl Iétesilt, ember altal jelentésen befolyasolt
Jkultirerdéknek” tekintendd, amely hozzajarulhatott a tdbbféle varians egyideji jelenlétéhez. Az 5 helyszinen
térténd mintazas is hozzajarulhatott a valtozatos allélszerkezet kialakuldsahoz. A heterozigcia vonatkozasa-
ban sokkal kiegyenlitettebb a mikroszatellit génhelyek szerkezete. A kocsanyos télgyek esetében szintén az
egeészséges részpopuldcio mutatott enyhén magasabb értékeket, azonban a beldlik levezethetd fixacios inde-
xek mind a négy vizsgalt esetben (fajonként és részpopuldcidnként) az egyensulyihoz nagyon kozeli, 0 értéket
mutattak, amely az iranyitott szelekcids folyamatok hianyara utal. Ez megerdsiti a mikroszatellit markerek ne-
utralis jellegérdl korabban elmondottakat.

Az izoenzim génhelyek esetében az elkilénilés sokkal alacsonyabb mérték(, amely abbol kévetkezik,
hogy ez esetben a teljes genom ténylegesen atirddd, fehérjéket kodold régidit vizsgaljuk. Itt mar érvényesiilhet
az egyes génvaltozatokkal szembeni szelekcid, egyes génhelyek eltérd alléljai kozétt alkalmazkodasban meg-
mutatkoz6 esetleges kiilénbségek révén (Borovics és Matyas 2013). Az allélszerkezetben a két faj vonatkoza-
saban ellentétes iranyl tendenciat tapasztaltunk. A kocsanyos télgy esetében a beteg, a kocsanytalan tlgy
esetében pedig az egészséges részpopulacioban taldltunk allélszerkezetben magasabb értékeket. Ennek ma-
gyarazatat a két faj eltérd alkalmazkodasi sajatsagaiban kereshetjiik, de érvényesiilhet a kocsanyos tolgyesek
er@sebb emberi hatasainak kévetkezménye is. Az allélszerkezettel hasonld tendenciat mutatd dsszefliggést a
heterozigdcia értékekbdl levezethetd fixacios index (heterozigéta hidny, egyensulyi allapottdl valé eltérés mér-
téke) vonatkozasaban is sikeriilt kimutatni. A kocsanyos tdlgy esetében a beteg részpopuldcié esetében volt
tapasztalhato, igaz viszonylag kis kiilonbséggel, nagyobb heterozigdta hianyra utalé magasabb fixacids érték,
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addig a kocsanytalan télgynél ezzel szemben az egészséges részpopuldcié fixacios értéke a beteghez képest
jelentdsen magasabb volt, amely a heterozigétak nagyobb hidnyara utal. Ez a homozigéta egyedek egyfaj-
ta tébbletét indikalja az egészséges részpopulécié vonatkozasaban a kocsanytalan télgy esetében. Ez dssz-
hangban van azzal az eredménnyel (Borovics és Matyas 2013), amely szerint a kocsanytalan télgyek szama-
ra kedvezétlen kdrliimények kdzdtt inkabb az adott viszonyokhoz alkalmazkodott, elsésorban homozigéta al-
lapotban jelen lévé allélvaltozatok kerlilnek tulstlyba. Bar a mintdzas soran a faparok kijeldlésével igyekez-
tiink ,kiejteni” az dkoldgiai kiilénbségeket, de az egyedek adott 6koldgiai viszonyokhoz tdrténd eltérd reakcid-
ival is szamolnunk kell. Ezzel magyarazhaté az adott helyszinen ,sikeres” és ,kiszelektalddo” parok eltérd ge-
netikai szerkezete.

A vizsgalt részpopulaciok kozotti genetikai tavolsag alapjan megallapithatd, hogy a két alkalmazott mark-
erezési eljaras alapjan hasonlo genetikai szerkezetet kaptunk, de az elklilonilés mértékében jelentds kiilénb-
ség volt kimutathatd a mikroszatellit markerek javara. Ez a markertipus nagyobb valtozatossagaval magyardaz-
haté. A két tdlgyfaj jol elkildnithetd csoportot alkot, amelyen bellil az egészséges- és beteg egyedek alkotta
részpopulaciok szintén kilénvalnak, a kocsanyos télgy esetében nagyobb mértékben, azonban a genetikai el-
kiildnlés ez esetben is alacsony szintlinek tekinthetd.

KOSZONETNYILVANITAS

Ez a tanulmany az Agrarklima: az eldrevetitett klimavaltozas hataselemzése és az alkalmazkodas
lehetdségei az erdészeti és agrarszektorban cimi TAMOP-4.2.2.A-11/1/KONV-2012-0013 szamu projekt ke-
retében, az Eurdpai Uni6 tdmogatasaval, az Eurdpai Szocialis Alap tarsfinanszirozasaval valosult meg.
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Téli jégkar

Nem tul gyakori karforma, mivel kialakulasahoz kil6nleges id6jarasi kériiimények szlkségesek.
Ugyanakkor ,csapongd” téli id6jaras esetén, példaul a Bérzsdnyben, rendszeresen eléfordul.
A jéglerakddas abban az esetben jén létre, ha erds, szaraz hideget kdvetéen enyhe nedves
légtdmegek érkeznek, és a tulh(ilt feliiletre hulld esé rafagy a targyakra, igy az agakra is. Az erés
terhelés miatt az 4gak, koronak, extrém esetben a torzsek is eltérhetnek.

Fot6 és széveg: Koltay Andras (NAIK ERTI, Méatrafiired)



