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Bevezetés és témamegjelolés

A hazai nydrak természetes populacidinak egyedszama,
koszénhetSen elsésorban a nagyobb folydkat érint6 szabalyozasi
munkalatoknak, a sikvidéki elterjedési teriletik jelentGs részén
preferdlt nemesnyar termesztésnek, valamint esetenként hatranyos
szakmai megitélésiiknek, az elmult évszazadok sordn jelentGsen
lecsokkent. A szdmos értékes természetes erdétarsuldsban f6- vagy
elegyfafajként jelen 1évé nydarfajok genetikai diverzitdsanak
felmérése ezért természetvédelmi és nemesitési szempontbdl is
kiemelt fontossagu.

A szerz6 a fehér nyar és a rezgd nyar f6bb dunantuli
populacidéiban természetes eredetli egyedek jelolt ki, melyekrél
gyUjtott rovidhajtds levelek felhaszndlasdval morfoldgiai és
genetikai  vizsgalatokat  végzett, a  kovetkez6  kérdések
megvalaszolasara:

o Az elliptikus Fourier leirékon alapulé levélalak elemzés alkalmas-
e a fehér nyar és a rezg6 nyar egyedek elkllonitésére, valamint a
hibrid alakok azonositdsara?

e Mely populdcidk rendelkeznek a két faj esetében a legmagasabb
genetikai diverzitassal?

e Milyen mértékl a két faj dunantuli dllomanyainak populdcién
belili és populdcidk kézotti genetikai differencialtsaga?

e Milyen filogenetikai kapcsolat all fenn az egyes fajok dunantuli
populacidi kozott?

o Milyen mérték( sziil6 fajok feldli introgresszié figyelheté meg a
természetben el6forduld sziirke nyar egyedek korében?

Alkalmazott modszerek

A levélmorfoldgiai vizsgalatok elvégzéséhez az elliptikus
Fourier leirék alkalmazdsan alapulé Shape 1.3 morfometriai
programcsomag kerilt alkalmazasra, mellyel 439 mintafa 6sszesen
2095 levélének elemzése tortént meg (3-5 levél egyedenként). A
programcsomag segitségével szamitott leirdk fékomponens
analizise soran a levélalak-valtozatossagot leiré 20 legfontosabb



fékomponens  értékeinek  d4tlagaval  jellemzett  egyedek
diszkriminancia analizisét, valamint kanonikus analizisét Statistica
6.0 programmal végezte el a szerzé.

Az egyes populaciék genetikai valtozatossaganak felmérése
harom molekuldris genetikai mddszerrel tortént. A sejtmagi DNS
valtozatossag felméréséhez 6 SSR (Single Sequence Repeat) és 2
RAPD (Random Amplified Polimorphic DNA) primer, a nyarak
esetében anyai Uton 6rokl6dé kloroplaszt DNS elemzéséhez 4 PCR-
RFLP (Polimerase Chain Reaction-Restriction Fragment Lenght
Polimorphism) primerpar-restrikciés endonukledz kombinacié kerilt
alkalmazasra. A vizsgalatok sordn nyert allélmintdzatokat GenAlEx
6.5 szoftverrel értékelte a szerz6.

Eredmények és megvitatasuk

A levélmorfoldgiai elemzés soran végzett f6komponens analizis
alapjan az egyedek kozotti levélalak varianciara a levélhossz-
levélszélesség aranydt kifejez6 f6komponens (PC1) volt a
legmarkansabb hatdssal (a variancia 68,25 %-ért volt felel6s). A
fajok elkiilonitésére, illetve a hibrid egyedek azonositdsara
ugyanakkor sem a két legjelentésebb (PC1, PC2), sem a
szignifikancia vizsgalat soran valamennyi csoport kdzott szignifikdns
differenciat mutatdé fékomponensek (PC2, PC3) nem bizonyultak
alkalmasnak. A diszkriminancia analizis keretében elvégzett
kanonikus analizis soran egyedenként szamitott kanonikus valtozé
(CV1, CV2) értékiikkel kétdimenzids koordinatarendszerben abrazolt
fehér nydr és rezg6 nyar egyedek hatarozott szegregacidt mutattak,
azaz egymastdl jél elhatdrolhaté halmazba tomoriltek. Ez alapjan
megdllapithaté, hogy az elliptikus Fourier leirékkal jellemzett
levélalak alkalmas a két faj elkllonitésére. A terepi meghatdrozas
soran szirke nydrként azonositott egyedek a két faj halmazaval
részben atfedd, de a fehér nydr irdnydba tomorils, koztes
elhelyezkedésl pontfelhét alkottak, ami jél korreldl eredetiikkel,
valamint a korabbi morfoldgiai vizsgalatok sordn tett introgresszios
megfigyelésekkel.



A terepi fajbesoroldas helyességének ellen6rzése a
levélmorfoldgiai vizsgalatok soran végzett diszkriminancia analizis és
a mikroszatellit elemzés sordn nyert allélfrekvencia adatok alapjan
tortént. Ezek alapjan 6sszesen 160 fehér nyar, 152 rezgd nyar és 23
szlirke nyar egyed kijel6lése tortént meg a genetikai vizsgalatokra.

A hat markerrel végzett SSR vizsgalatok soran megallapitott
genetikai diverzitas értékeket figyelembe véve a fehér nyarak kozil
a bels6-somogyi, a zselici és a szigetkozi, a rezgé nyarak kozil a
bakonyi, a zselici és a bels6-somogyi populdciék mutattdk a
legmagasabb genetikai diverzitast. A két fajra megallapitott F és G
statisztika értékek ugyanakkor kulféldi vizsgalatokkal 6sszevetve is
alacsony populaciékon belili és populacidk kozétti genetikai
differencidltsdgot mutattak, ami a populacidk kozétti erételjes
géndramldssal magyarazhatdé. A populdcidk kozotti Nei-féle
genetikai tdvolsag alapjan a Statistica 6.0 programmal szerkesztett
Complete linkage dendrogram csak részben mutatott kapcsolatot az
egyes populdciok genetikai és foldrajzi tavolsaga kozott.

A tesztvizsgalatok soran a fajok elkilonitésére alkalmasnak
talalt két polimorf RAPD primerrel végezett elemzés alkalmaval
meghatdrozott genetikai diverzitds és fragment adatok alapjan a
fehér nyar esetében a belsG-somogyi, a dravamenti és a zselici, a
rezgd nydr tekintetében pedig a belsG-somogyi, a villdnyi-hegységi,
a zselici és a mecseki populacidk mutattdk a legnagyobb genetikai
diverzitast. A Nei-féle genetikai tadvolsag matrix alapjan szerkesztett
dendrogram nem mutatott ki kapcsolatot az egyes populdciok
genetikai és foldrajzi tavolsaga kozott.

A fehér és rezg6 nyar populacidk kloroplaszt DNS diverzitasat,
illetve a fajok filogenetikai jellemz&it PCR-RFLP vizsgalattal elemezte
a szerz6. A négy kloroplaszt specifikus primerpar-restrikcids
endonukledz kombindcidban végzett vizsgdlat soran nyert
alléladatok alapjan a fehér nydarak kozott 12, a rezgé nyarak
esetében 9 haplotipus volt kimutathaté. A haplotipus adatok és a
meghatarozott genetika diverzids mutatdk alapjan a fehér nyarak
kozott a szigetkozi, a zselici, a keszthelyi-hegységi és a dravamenti, a
rezgé nydrak kozott a bakonyi és a villanyi-hegységi populacidk
mutattdk a legnagyobb diverzitast. Az alléladatokbdl a Network
4.6.1.2 filogenetikai szoftver segitégével szerkesztett Median-joining



haldzat 6sszetett kapcsolatot mutatott ki a megfigyelt fehér nyar
haplotipusok kozott. Ez alapjan, valamint az egyes populacidk
haplotipus adataibdl kiindulva feltételezhet6, hogy a Dundntllt a
fehér nyar az utolsé glacialist kovet6en tdbb rekolonizacios iranybdl,
elsGsorban a nagyobb folydkat kovetve, illetve a sikvidéki régidkon
keresztil népesitette be. A rezgd nyar esetében markans tendencia
nem volt megallapithatd, ugyanakkor a bakonyi, a zselici és a
mecseki populdcidk haplotipus adataibdl kiindulva feltételezhetd,
hogy a dunantuli régid rekolonizaldsdban az emlitett térségekben,
mint kisebb refugiumokban fennmaradt populdciék vettek
els6dlegesen részt. A 21 vizsgalt szirke nydr egyed kozil 11-ben
fehér nyar, 10-ben pedig rezgd nyar eredeti kloroplaszt haplotipus
volt kimutathaté.

A genetikai és levélmorfoldgiai vizsgalatok soran szirke
nyarként azonositott egyedek genetikai szarmazasat Structure 2.1
szoftverrel elemezte a szerz6. Az elemzés elvégzésre keriilt az
egyedbesoroldshoz vélasztott két mddszer eredményeinek metsz6
(23 egyed) és kozos halmazara (123 egyed) egyarant. A program a
teljes vizsgalt mintaszdm (437 egyed) alapjan két csoport létezését
feltételezte, tehat az egyedek allélfrekvencia értékeik alapjan a két
faj kozott genetikai értelemben |étezd koztes diszkrét csoportot
nem valodszinlsit. Ez aldtdmasztja a sziirke nyar egyedekkel
kapcsolatban végzett korabbi kutatdsok és megfigyelések
eredményeit, mely szerint a hibrid sziirke nydr egyedek morfoldgiai
és genetikai értelemben is a két alapfaj kdzotti atmeneti alakoknak
tekinthet6k. Az egyes egyedek meghatarozott csoportokhoz valé
tartozasi valdszinliségébdl kovetkeztetett introgresszaltsagi foka
alapjdn a vizsgdlati eredmények is igazoljak azt a megfigyelést, mely
szerint a természetben létrejové elsé generacidos hibrid szirke
nyarak els6sorban a fehér nyar szilével keresztez6dnek vissza, ami
a fehér nyar szllG felé intergadalodé hibrid raj Iétrejottét segiti el6.
A Structure 2.1 szoftver segitségével els6 generacids hibridként
azonositott  szirke nyar egyedek PCR-RFLP  markerezési
eredményeinek elemzése soran mindkét azonositdsi adatsoron
magas aranyu rezgd nydr eredet(i haplotipus kerilt kimutatdsra az
egyedek kozott. Ez arra enged kovetkeztetni, hogy a természetben
kozel azonos aranyban keletkeznek anyai Uton fehér nyar és rezgd



nyar eredet( sziirke nyar egyedek (azaz a két keresztez6dési irdany
valészinlisége kozel azonos Az elsé generacids sziirke nyar egyedek
rezgd nyar szllével vald visszakeresztez6désének, illetve a keletkez6
rezg6 nyar jellegl szirke nyarak fennmaradasanak esélyét tobb
tényezd akdr egylttes fellépése is mérsékelheti (citoplazmatikus
inkompabilitds, virdgzasbioldgiai okok, utdédpopulacié csokkent
novekedési erélye).

Tézisek

1. A vizsgélatok alapjan az elliptikus Fourier leirék hasznélatan
alapuld levélalak elemzés alkalmas a fehér és a rezg6 nyar
egyedeinek elkilonitésére.

2. A mikroszatellit vizsgalatok alapjan a két faj populdciékon belili
és populacidk kozotti differencidltsaga nagyon csekély, ami
jelentGs géndramlasra utal az egyes populacidk kozott.

3. A sejtmagi DNS két markerezési eljarassal tortént elemzése
soran nem sikerdlt kapcsolatot kimutatni a két faj egyes
populacidinak foldrajzi és genetikai tavolsaga kozott.

4. A kloroplaszt DNS vizsgalata soran feltart haplotipus diverzitas
értékek és haplotipus leszarmazési viszonyok eltérg filogenetikai
utat valdszinGsitenek a két faj esetében a Dunantult érinté
posztglacialis rekolonizaciojuk tekintetében.

5. A szirke nydrként azonositott egyedek introgresszid vizsgalata
soran magasabb szintl fehér nyar iranyabdl vald introgresszid
volt megfigyelhet6 az egyedekben, ami aldtdmasztja a korabbi
terepi megfigyelések eredményeit, mely szerint a természetben
kialakulé els6 generacids szirke nyarak nagyobb aranyban
keresztez&dnek vissza a fehér nyar szilével.

6. Az els6 generdcids szirke nyarak kozott magas aranyban
azonositott rezgé nyar eredetl kloroplaszt DNS-t hordozé



egyedek alapjan feltételezhet6, hogy a hibridizaciés zénakban
kozel azonos ardnyban keletkeznek alba x tremula és tremula x
alba szarmazasu hibridek.

Az eredmények gyakorlati alkalmazhatésaga

A fehér nyar és a rezgd nyar dunantuli populacidinak genetikai
valtozatossaga a természetvédelmi és nemesitési céli génmegbrzés
stratégiajat alapozhatja meg, de fontos informdcidkat szolgaltat a
szaporitéanyag gazddlkodds szabalyozdsahoz is. Magtermeszt6
plantdzsok kialakitdsa mindkét faj esetében a magas genetikai
diverzitdst mutaté populacidk egyedeinek felhaszndlasaval
javasolhatd, lehet6ség szerint a Dunantult két régidra osztod
szaporitasi korzetek kialakitasaval egybekotve (Eszak- és Dél-
Dunantul). A genetikai valtozatossag meglrzése miatt a fehér nyar
esetében a szigetkozi, a bels6-somogyi, a zselici és a dravamenti
populacidk, a rezg6 nydr esetében a bakonyi, a belsG-somogyi, a
zselici és a mecseki populdcidk védelme kiemelt jelent&ségi.
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