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Kivonat

Vizsgalatunkban harom hosszulejaratu biikk (Fagus sylvatica L.) erdénevelési kisérlet értékelését végeztiik el az
éléfakészlet alakulasanak szempontjabol, illetve a genetikai diverzitas esetleges valtozasainak feltarasa céljabdl,
K&szegen, Tormafoldén, illetve Visegradon. A kisérletben lizemi és intenziv erélyl gyéritések hatasat elemeztiik
egy beavatkozastol mentes parcellahoz viszonyitva. A fatermési adatsorok alapjan a 2000-es évektdl kezdéd6en
a kisérleti tervektdl eltéré beavatkozasok, illetve abiotikus karok nyomai is megfigyelhetek voltak. A gyéritések
hatasa leginkabb a tormafldei és részben a kdszegi kisérlet parcellasorain érhet6 tetten. A genetikai vizsgalatok
nem igazoltak, hogy gyérités hatasara csokkenne a genetikai diverzitas, az alkalmazott 6t nuklearis mikroszatellit
marker alapjan. Az lizemi gyéritésen atesett parcellak magasabb vagy kozel azonos genetikai diverzitasi értékekkel
rendelkeznek, mint a kontroll. Készeg esetében a két kezelt parcella mutat nagyobb foku genetikai hasonlésagot,
mig Tormafoldén az lizemileg gyéritett és a kontroll parcella all egymashoz kdzelebb. A visegradi parcellasor mind
a fatermés alakulasa szempontjabol, mind a genetikai mintazat tekintetében nehezen értékelhetének bizonyultak.
A genetikai diverzitas regionalis szinten a készegi allomanyban volt a legmagasabb, a visegradiban pedig a legala-
csonyabb.
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THE EFFECT OF THINNING ON THE GENETIC STRUCTURE OF BEECH STANDS -
A GENETIC AND GROWTH ASSESSMENT OF THREE LONG-TERM BEECH FOREST
THINNING TRIALS

ABSTRACT

The study aimed to evaluate three long-term beech (Fagus sylvatica L.) forest thinning trials from the aspect of
changes in forest yield and to explore putative changes in genetic diversity in the stands of Készeg, Tormafélde,
and Visegrad. In the trials, we analyzed the effect of traditional and intensive thinning on two plots compared to a
theoretically unmanaged control plot. Based on the tree yield data sets, we could trace abiotic damages, and in some
cases, unplanned thinnings, especially from the 2000s onwards. The thinning effect on tree yield can adequately
be evaluated on the plots of Tormaf6lde and partly in K6szeg. The comparative analysis of the genetic diversity of
the differently managed plots did not prove that genetic diversity would decrease due to thinning. The plots with the
traditional thinning have almost the same or even higher genetic diversity values as the control plot. In the trial in
K6szeg, the two treated plots show higher degree of genetic similarity, while in Tormafélde, the traditionally thinned
and the control plots are genetically closer to each other. The plots of Visegrad were not interpretable from both the
view of yield changes and genetic patterns. The genetic diversity at the regional level was the highest in the forest
stand of Készeg and the lowest in Visegrad.

Keywords: European beech, Fagus sylvatica L., thinning, yield, genetic diversity

BEVEZETES

A klimavaltozas altal veszélyeztetett blkkdsok sorsa bé harom évtizede foglalkoztatja mind a
hazai, mind az eurdpai szakmai kdzonséget (Frydl et al. 2010; Horvath & Matyas 2014; Fihrer et
al. 2016; Janik et al. 2016; Somogyi 2016; Galos & Somogyi 2017). Az shonos bukkallomanyok
részaranya a klimamodellek alapjan biztosan csékkenni fog (lllés & Méricz 2022), ugyanakkor élénk
szakmai vita zajlik a fafajban rejl6 valos potencialrol, a helyi allomanyok alkalmazkodoképességérdl
és lehetséges tulélési stratégiairol. A kozéphegységeinktdl a délnyugat-magyarorszagi dombvidé-
kekig megtalalhaté hazai bikkdsok szinte kivétel nélkiil a fafaj elterjedésének szarazsagi peremén
léteznek (Cucz et al. 2013). Az allomanyok genetikai mintazatardl, tovabba az elhelyezkedésikbél
fakadd, esetleges genetikai sajatossagaikrol, nincsenek részletes ismereteink, illetve csak nagyon
korlatozott mértékben all rendelkezéstinkre informacié (Hohn et al. 2021).

A Soproni Egyetemhez tartoz6 Erdészeti Tudomanyos Intézet (tovabbiakban ERTI) hosszUlejaratu
tartamkisérletei az 1950-es, 1960-as években indultak, elsésorban faterméstani kutatasi céllal, jellem-
z6en 20-25 éves allomanyokban (Kollar & Borovics 2021). A hagyomanyos fatermési tartamkisérletek
részét képez0, Un. erdénevelési kisérleti sorok olyan kisérleti teriiletek, amelyek a kontroll (gyéri-
tetlen) mellett kilonboz6 eréllyel gyéritett parcellakbol (kvadratokbol) épilnek fel. Az erd6nevelési
beavatkozasokkal érintett parcelléak koz6tt vannak a helyi nevelési gyakorlat szerint kezelt Gizemi, és
ehhez viszonyitva er@sen és gyengén gyéritett, illetve bizonyos esetekben kdztes allapotu parcellak
is. Az eredeti kisérleti koncepcio szerint, a kontroll parcellaban fakitermelés nem volt végezhet6, és a
holtfanak is a teriileten kellett maradnia. Ugyanakkor, sajnélatos médon a kisérletek idétartama alatt,
jellemzéen a '90-es évektdl kezdédden, ez a kisérleti fegyelem megszakadt, igy ma mar inkabb a
legkevéshé gyéritett parcellaként hivatkozhatunk a kontrollra. A tartamkisérletek allomanyainak kora
mara meghaladta a 70 évet, és sok esetben elmondhatd, hogy olyan hatadsok érték az elmult év-
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tizedek soran — felvételezések elmaradasa, sorszamok eltlinése, nem tervezett gyérités a kontroll
parcellan, biotikus és abiotikus karositasok, amelyek miatt az eredeti kisérleti rendeltetésik szerinti
értékelés nehézkessé valt. Ugyanakkor épp a bukk kisérletek esetében, az itt bemutatasra kerdlé
harom kivalasztott kisérleti helyszinen, megfigyelhetd a kontinuitds az adatsorokban, amely a kisérlet
fenntartasa és tobbszempontu értékelése mellett szol.

A harom biikk allomany a Készegi-hegység, a Zalai-dombsag (Gdcsej) és a Visegradi-hegység
terliletén talalhaté, igy némileg mas-mas novényfoldrajzi, terméhelyi sajatossagokat mutatnak. A ké-
szegi allomany tengerszint feletti magassaga alapjan inkabb mar a szubmontan blikkdsok zonajé-
ba esik, és az Alpok keleti laban tenyészve, ndvényfoldrajzi értelemben a kelet-alpi floravidékhez
tartozik. A Tormafolde mellett talalhato zalai allomany ugyanakkor szinte sikvidéki bikkdsnek te-
kinthetd, illir jegyeket visel6 allomany. A harmadik, Visegrad térségében 1évé allomany a Dunén-
tali-kdzéphegység és az Eszaki-kdzéphegység floravidékének talalkozasi zonajaban helyezkedik
el (So6 1964). Ugyanakkor a bikk eurdpai léptékli génkészlet vizsgalataibodl egy olyan mintazat
rajzolddik ki, amely alapjan a déli refugium terileteket leszamitva, Eurépa nagy részére jellemzé,
dominans haplotipust tekinthetjlik a hazai allomanyokban is altalanosnak (Magri et al. 2006). Ez a
nagylépték, kiterjedt és egyeduralkodd genetikai mintazat feltételezhetbleg arra vezetheté vissza,
hogy a blkk esetében a legutébbi eljegesedés utani visszavandorlas és rekolonizacio elsésorban
kbzép-eurdpai masodlagos refugiumokbdl indult ki, nem pedig a diverzitas megérzéséért felelds déli
terliletekrdl. Az emlitett kutatas alapjat olyan izoenzim, illetve kloroplaszt DNS markerek képezték,
amelyek alkalmasak a leszdrmazasi utvonalak nagyléptéki visszakovetésére, ugyanakkor kis fel-
bontdképességgel rendelkeznek.

A nuklearis eredet(i mikroszatellit vagy mas néven SSR (simple sequence repeat) markerek
szintén semleges mintazatot 6riznek (jellemzéen nemkddold régiokhoz kothetbek), &s alkalmasak
a genetikai kapcsolatok, csoportmintazatok finomabb Iéptékd feltarasara. Egy nemzetkozi kutatas
(Hohn et al. 2021) hat nuklearis SSR marker alkalmazésaval vizsgalta 12 eurdpai bikk allomany
genetikai mintazatat Spanyolorszag, Eszak-Olaszorszag, Németorszag, Lengyelorszag, Bosznia-
Hercegovina, Szlovakia, Magyarorszag, Dél-Romania és Bulgaria teriletérdl. A mintasorban sze-
repld hazai allomany szintén a Készegi-hegységbdl szarmazott. A kutatas 6t kiilonb6zd genetikai
klasztert tudott elklldniteni, amibél egyértelmien kivalt két déli klaszter (pireneusi és bulgériai),
és ezen kivUl elkilonithetd volt az Alpok és a Karpatok egyedi mintazata, valamint a kdzép-bal-
kani térség mintazata is. A vizsgalt allomanyokban egydntetlien magas genetikai diverzitas volt
kimutathaté, a legtdbb esetben heterozigéta tobblettel. Erdekes modon a készegi mintateriileten
jelentkezett a legmagasabb heterozigéta tébblet, illetve ez az alloméany rendelkezett a legtdbb
allélvarianssal. A vizsgalt készegi &lloméanyban két genetikai klaszter tipusa, a balkani és az alpesi
vonal volt megtalalhatd, kozel fele-fele aranyban. Ez a kutatas el6revetiti annak a lehetéségét,
hogy a sejtmagi DNS vizsgalata alapjan a hazai blkk allomanyokban is kimutathato lesz a kiilon-
bdz6 populaciok pontosabb szarmazasa.

A helyi genetikai mintazatot befolyasold mésik fontos tényezd a maltbéli antropogén ha-
tas. Az egykori kiralyi kozpontként miikodé visegradi térség példaul, legalabb a torék hédolt-
sag végeig az eqyik legsirlbben lakott terilet volt a torténeti Magyarorszagon, ami intenziv
erd6hasznalatot feltételezhet. A Nyugat-Dunantul erdéségeit tobb torténeti hatés is érintette
(Szakéacs 2022), hiszen a torok korig a fennmaradt gyepividékkel egyutt szintén kiralyi birtok
volt (erd6- és vadaszbirtok), amely a térok id6kben jelentds hadszintérré valtozott, majd a torok
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kilizése utan Ujranépesedett. Ez a népesedés, a lakdteriletek terjeszkedése mindig egyiitt jart
az erdéteriletek irtasaval is, hogy a mivelés ala vont terlleteket névelhessék. A legerételje-
sebb hatast ugyanakkor a 18. szazadban a hazank egyik f6 exportcikkének szamité hamuzsir
készitése, illetve az ezzel dsszefiiggésben folyd mészégetés, szénégetés és lveggyartas hozta
el. Bar mind a k6szegi, mind a zalai vidék az Esterhazy-uradalom része volt, ugyanakkor mar-
kans kllonbségek mutatkoztak a gazdalkodas minéségét illetéen (Szakacs 2022). A kdsze-
gi tertileteken kifejezetten haladd szellemiség(, szakszer( és tudatos erddgazdalkodas folyt,
gyakorlatilag az osztrak rendtartds nagyon korai adaptalasaval. Nagyobb hatassal inkabb az
itt 1étesult gbzuzem( flirésztelep (Rotes Haus, Léka) birt, amely a kor egyik legkorszer(ibb fa-
feldolgoz6 Gizemének szamitott, és amely nagy volumenben hasznalta fel a kornyezé blikkdsok-
ben kitermelt faanyagot. Az allomanyokat ebben az idészakban ebben a régioban jellemzéen
erny0s felujitassal Ujitottak fel. Ezzel szemben az Esterhazy-hitbizomanyi erdék zalai térségre
es6 része nagyrészt bérbe kerillt, ahol a bérlék a fellendUl fapiac hatasara jelentds kitermelést
végeztek a helyi bikkdsokben. A kérnyék legjelentésebb liveghutaja ekkoriban Vétyemben, a
tormafoldei terilet kozvetlen szomszédsagaban miikddott.

A jelenkori genetikai struktirat az emlitett evolUcios, illetve antropogén hatasok jelentésen be-
folyasolhattak. A gyéritések, mint kezelések hatésat tehat ezek figyelembevételével szikséges ér-
tékelniink. A szakirodalomban egyetlen nemzetkdzi kutatas all rendelkezéstinkre, amely hasonlo
célkitlizést fogalmazott meg és hasonlé markerezési mddszert, vagyis nuklearis SSR markereket
alkalmazott. Buiteveld és munkatarsai (2007) kutatdsukban Eurdpa 6t montan bukk allomanyaban
(Eszakkelet-Németorszagban, Hollandiaban, Ausztridban, Dél-Franciaorszagban és Olaszorszag-
ban) vizsgalta a miivelés hatasat a genetikai diverzitas alakulasara. A kutatas azzal a konkliziéval
zarult, hogy az emberi beavatkozas nem csokkentette a genetikai diverzitasi mutatdkat a kontrollként
vett, érintetlen erddallomanyokhoz képest az ot helyszin egyikén sem. Egyedul a finomlépték térbe-
li genetikai szerkezetben volt kimutathaté egyfajta egyszerlisddés a miivelés alatt allo allomanyok-
ban, a komplexebb szerkezet(i, természetkozeli allomanyokéhoz képest (Piotti et al. 2013). A kutatas
olaszorszagi helyszinén végzett, még részletesebb genetikai elemzés eredményeképpen (Paffetti et
al. 2012) az derilt ki, hogy ugyan a genetikai diverzitas mutatoi nem csokkentek a mivelt terileten
az érintetlen allomanyrészhez képest, de az dsszetett emberi beavatkozas (sarjaztatés a 19. szézad
végeig tobb ciklusban, majd ezutan tudatos atalakitas alsdszintli gyéritéssel és Iékes felljitassal) az
egykori allomany finomléptékl genetikai strukturajat szinte teliesen megsziintette és homogenizalta
az allomanyt. Ezen kivil kimutathaté volt a ritka, egyedi allélok eltlinése is az emberi hatasoknak
kitett tertileten.

Jelen vizsgalat targyat egy 2000/2001 forduldjan megkezdett genetikai szempontu vizsgalat ér-
tékelése képezi, amely a harom biikk erddnevelési sor kisérleti parcellainak genetikai szerkezetét
célozta feltarni a gyéritési beavatkozasok mentén. Az eredetileg tervezett izoenzim analizis ugyan
nem késziilt el, azonban a fagyasztva tarolt rigymintakbol késébb DNS-kivonast végeztink és
mikroszatellit (SSR) markerekkel fejeztik be az elemzést. A jelen kutatés részben a 24 évvel ezel6tti
allapot értékelése, még fontosabb célkitlizéslnk volt, hogy a kisérletek jelenkori allapotat felmérjik
és jovobeni hasznosithatosagukat mérlegeljiik. Ertékeltiik a magassag és atméré atlagok, illetve
az egy hektarra vetitett tdszam és fatérfogat alakulasat, helyszinenként és kezelésenként, amely-
lyel egy éaltalanos képet kaphatunk a kisérlet értékelhetéségérdl az erdémiivelés szempontjabol.
Ezutan végeztiik el a genetikai elemzést. Az elemzések soran két alapfeltételezésbdl indultunk ki:
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1) a kilénboz6 erélyl gyéritések hatasara a fatermési mutatokban egységes tendenciak lesznek
megfigyelhetéek a tészam, fatérfogat, illetve magassag-atmérd tekintetében; 2) az egyre intenzi-
vebb gyérités hatasara a genetikai diverzitasi mutatokban csokkenés lesz megfigyelhet a kontroll
parcellahoz viszonyitva. A vizsgélat fontos célkitlizése volt a hosszulejératu tartamkisérleti haldzat
Ujabb szempontu hasznosithatésaganak feltarasa is (pl. 6koldgiai szempontu vizsgalatok, genetikai
monitoringterliletként térténd hasznositas), amelyhez elengedhetetlen az allomanyok hatterének
tobbrétegii feltarasa.

ANYAG ES MODSZER

Mintateriiletek, kisérleti elrendezés, fatermési felvételezés

A vizsgalatra harom, az ERTI kezelésében allo, hosszulejarat erdénevelési parcellasor ker(lt
kivalasztasra a Kdszegi-hegység, a Visegradi-hegység és a Zalai-dombsag Mura-menti teriiletén
(1. @bra). A helyszinek fobb adatait az 1. tablazat foglalja 6ssze. Mindharom helyszinen a kovetke-
z6 3-3 kisérleti parcellan tortént mintagydijtés: (zemi szempontl gyéritéssel kezelt (tovabbiakban
lizemi), intenziv gyéritéssel kezelt (tovabbiakban intenziv), illetve emberi beavatkozastél elméletileg
mentes (kontroll).
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1. abra: A vizsgalatba vont kisérleti parcellak elhelyezkedése
Figure 1: Location of the experimental plots investigated

A felvételezések a '60-as években, jellemzden 20-25 éves korban indultak, a 0,2-0,25 ha te-
riletd parcellak 6sszes egyedének sorszamozaséaval és felvételi adatainak rogzitésével. A kisér-
letek kitlizése, elinditasa Mendlik Géza nevéhez kdthetd (Mendlik 1974, 1976). A tartamkisérlet
felvételezései Otéves tervezett visszatéréssel indultak, azonban ez nem minden esetben volt
megoldhatd. A visszatérési idd helyszinenként valtozé mddon alakult, de atlagosan 5-6 év volt.
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A felvételezések soran, melyek vegetacios idén kiviil torténnek, rogzitésre kerll a sorszamozott
faegyedek fafaja, két oldali mellmagassagi atmérd, magassagi gorbe szerkesztéséhez elegendd
mennyiségl magassag adat, nevelési és magassagi osztalyozas minden egyes egyed esetében.
Az adatbéazisban ezaltal nyomon kdvethet6 a tdszam véltozasa, illetve a fatermés alakulésa.

1. tablazat: A vizsgalt kisérleti helyszinek f6bb adatai
Table 1: Description of the investigated experimental sites

- " . Kitlizési | Jelen Kor* | Kitlizés / els6 Utolso
Erdérészlet Tszfm (m) Allomanytipus kor (&) felvétel felvétel
Készeg 41/A-E 650-750 | S2ubmontan 25 71 1966 2021
bikkos
Tormafélde e
150-250 | ilir bikkds 20-22 79 1965 2021
11/AB
Visegrad 14/C 350-450 | SZubmontan 20 81 1963 2024
bikkos

*2024 évre vonatkoztatott adat

A kisérleti helyszineken a jelenkori tdszam nagy eltéréseket mutat. A visegradi parcellak kisebb
alapterulet(iek, illetve a nagyfoku elegyesség miatt a harom parcellan mér csak 6sszesen 139 biikk
egyed fordul el6. Tormaféldén ez az dsszesitett adat 228, K8szegen pedig 334; az utébbi terlilet ma-
gas egyedszamat az allomany fiatalabb kora és a parcellak nagyobb mérete magyarazza. A készegi
allomanyban még jelentés szamban megtalélhatéak az egykori genetikai vizsgalatra kijeldlt minta-
fak, ugyanakkor az idésebb tormaféldei, és még inkabb a visegradi allomany parcelléin az akkori
50 mintas merités mar csak téredékében lelhetd fel.

Végezetill, azt is ki kell emelni, hogy a kisérleti parcellak nem 100% elegyaranyu blikkdsok. Noha
a tormafoldei és készegi parcellak elegyaranya 87% vagy nagyobb, és az évek folyamén javult is a
blikk elegyaranya, megkézelitve a 100%-ot, a visegradi terilet joval elegyesebb. Ott a kisérlet kez-
detén 44-60% bikk elegyaranyt jegyeztek fel, amely az évek folyaman az izemi parcellaban elérte
a 90%-ot, azonban a kontroll és intenziv parcellakban 60% koruli maradt. Az allomanyok jellemzéen
zarodottak. A visegradi tertilet kontroll parcellajan tapasztaltunk jelentés lékesedést a 2014-es jég-
térés hatasaként (Csépanyi et al. 2017). Ez kb. 20% zarédashianyt okozott a 2014-es felvételkor.
Ugyanitt, az intenziv parcellan 10% zarédashianyt tapasztaltunk az utolsé gyérités hatasara 2024-
ben. Az egész visegradi erdétombrdl elmondhatd, hogy az erdégazdasag érokerdéként kezeli, és
mar az Ujulatra bontas fazisaban van.

Ahhoz, hogy a genetikai szerkezetben bekdvetkezett esetleges valtozasokat leirhassuk, az dsz-
szehasonlitd vizsgalathoz négy alapvetd fatermési paramétert értékeltiink, a kdvetkezdk szerint:
hektaronkénti atlagmagassag, atlagatmérs, tészam és fatérfogat (Kollar & Borovics 2021). A vizsga-
latban hasznélt paraméterek:

+  Atlagmagassag (Hg) (m): az egyes torzsek magassaganak korlappal sulyozott atlaga,

_ grhitgaha+t .. +gnh
Hg = .
G
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+  Atlagatmérd (Dg) (cm): az egyes torzsek atmérdinek atlaga, kiszamitdsa a hektaronkénti

korlapdsszeg alapjan torténik, p — /ﬂ .
9 N
¢« Torzsszam (N) (db/ha), a térzsek darabszédma, egy hektarra vetitve.
+ Fatérfogat (V) (m¥ha), a torzsek fatérfogatanak dsszege, egy hektarra vetitve

Elegyes allomanyok esetén a fatermési tablakkal vald dsszehasonlitas céljabol, korlap szerin-
ti elegyarénnyal és zarodas értékkel modositottuk a torzsszam és fatérfogat adatokat 100% biikk
elegyaranyra és 100% zérdédasra valé atvaltdshoz. Az adatbazisban rogzitett adatok megjelenitése
Microsoft Excel programmal tértént. A diagrammokon a legujabb blkk fatermési tabla hat fatermési
osztalyat és a kisérleti parcellak adatait jelenitettik meg (Kollar 2023).

Genetikai vizsgalat

2000/2001 telén parcellanként 50, véletlenszerien kivalasztott egyedrél, nyugalmi fazisban 1évé
rigyminta (4-5 vesszd, minimum 4-5 db rlggyel) begy(ijtésére kertilt sor, amelyeket feldolgozasig
-80 °C-on taroltunk. A mintagy(jtés random volt, térben jol elkilonild fakrol tortént és nem vette
figyelembe az egyedek szocialis helyzetét, illetve annak eloszlasat a mintaparcellan.

A genetikai vizsgélatokra 2010-11 folyaman kertlt sor. A DNS-extrakciot ATMAB-protokollt
kévetve (Dumolin et al. 1995, lasd még Bruegmann et al. 2022) végeztik el, egyedenként 5-6
tisztitott rligy felnasznalasaval. Az extrakcio sikerességét 0,5%-0s agar6z gélelektroforézissel
ellendriztiik. A vizsgalathoz a kdvetkezd 6t nuklearis mikroszatellit (nSSR) marker kertilt kivalasz-
tasra: FS1-15, FS1-25, FS1-03, FS3-04 (Pastorelli et al. 2003), mfc5 (Tanaka et al. 1999). A mar-
kerrégiok felszaporitasahoz a PCR reakcidt 15 ul végtérfogatban éllitottuk 6ssze, GoTaq Flexi
polimeradz (Promega, Medison, WI, USA) alkalmazaséaval a kdvetkez6 dsszetételben: 5x GoTaq
Flexi puffer, 1,5 mM MgCl, (kivéve FS1-15 markernél 2,5 mM), 0,2 mM dNTPmix (egyenként), 0,4
unit polimeraz enzim. A PCR programozasa a kdvetkezé volt: 5 perc 95 °C, 30 cikluson keresztil
1 perc 95 °C, 1 perc 60 °C (FS1-15, FS1-03, FS3-04, mfc5) / 65 °C (FS1-25), 1perc 72 °C, vegll
8 perc 72 °C zar6 lépéskeént. A fragmentanalizis ABI Prism 310-es genetikai analizatorral kész(lt
C-matrix alkalmazasaval, TAMRA 350 (ABI GeneScan) méretstandard mellett az ERTI Genetikai
Laboratériumaban. Az alkalmazott matrix harom fluoreszcens jelzés hasznélatat tette lehet6vé,
amellyel egy multiplex mixben elemeztiik a kdvetkez6 négy markert (zarojelben a forward primer
5’ végén taldlhato fluoreszcens jeldlés): FS1-25 (TET), FS1-03 (HEX), FS3-04 (6-FAM), mfch
(TET). Az FS1-15 (TET) marker fragmentanalizisét, mivel méretében atfedett az FS1-25-tel, ki-
I6n végeztiik el. Az elektroferogrammok értékelése, és a nyers fragmenthosszak leolvasasa a
GeneMapper v3.7 szoftverrel tortént.

A genotipus adatsor értékelését a GenAlEx 6.5 (Peakall & Smouse 2006, 2012) populaciégeneti-
kai elemzé szoftverrel végeztiik. Az elemzésekben a kdvetkez0 allélgyakorisag értékek alapjan sza-
mitott paramétereket értékeltlk: allélszam (N,), effektiv allélszam (N,), egyedi allélok szama (N ),
Shannon diverzitasi index (I), megfigyelt heterozigocia (H,), elvart heterozigdcia (H,), illetve az elGb-
bi kett6bdl levezethetd fixacios index (F), amely a heterozigdtak tobbletére vagy hianyara utalhat az
egyensulyi allapothoz képest. Kdvetkezd 1épésként molekularis variancianalizissel (AMOVA) ellen-
Griztik a helyszinek és parcellak kdzotti, illetve azokon bellli variancia alakulasat 9999 Ujrarendezét
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alkalmazva. Paronkénti genetikai tavolsag matrixot allitottuk elé a helyszinek és parcellak 6sszeha-
sonlitasaval, majd ebbdl egy fékoordinata elemzéssel abrazoltuk a parcellak egymashoz viszonyitott
genetikai kapcsolatat. A Nei-féle genetikai tavolsagot (Nei 1978) szintén kiszamitottuk a csopor-
tok kozott és ezt kiindulasi tavolsagmatrixként felhasznélva, klaszterezési eljarassal egy UPGMA
dendrogramon abrazoltuk a populéciok genetikai kapcsolatat. Az dbrak szerkesztéséhez az R prog-
ramkornyezetet (R Core Team 2022) hasznaltuk; a dendrogramok elkészitéséhez a ‘poppr’ csomag
(Kamvar et al. 2014) aboot fliggvényét alkalmaztuk 1000 bootstrap ismétléssel, a fa szerkesztését
pedig a ‘ggtree’ csomag (Yu et al. 2017) segitségével végeztiik.

EREDMENYEK
Fatermési adatok alakulasa a gyéritések hatasara

A kisérleti terlletek faterméstani véltozoit a legujabb bikk fatermési tablahoz viszonyitottuk
(Kollar 2023), amelyekbdl a legjellemz6bb adatokat mutatjuk be. A tartamkisérlet adatsoraibél az
éléallomanyra vonatkozo fatermési paraméterek valtozasanak alakulasat abrazoltuk négy paramé-
ter mentén (magassag, atmérd, tészam, fatérfogat), a harom helyszinen a két kildénbozé gyéritési
eljarés hatasara a kontroll parcellaval sszevetve (2. és 3. abra). A kdszegi mintatertileten a kontroll
parcella adatai csak 2000-t6I értékelhetdek, mivel a teljes parcellara vonatkoztathatan a mintafak
csak ekkor ker(iltek felvételezésre. A genetikai mintavétel idépontjat (2000/2001 tele) egy fliggéleges
fekete vonal jelzi az abrakon.

A mintaparcellak kisérleti terliletenként egyértelmlien mas fatermési osztalyokba sorolhatoak, igy
a tormaféldei parcellék jellemzben az I-es fatermési osztalyba, a visegradi parcellasor a ll-esbe, a
készegi parcellék pedig a Ill-as fatermési osztalyhoz allnak kdzelebb. Tovabba, esetenként el6fordul,
hogy egy kisérleten beliil az egyes parcellak eltérd fatermési osztalyba tartoznak, melynek okai az
erddrészletek terlletének nem egységes terméhelyi adottsagaiban keresendék. A fatermési oszta-
lyokban megfigyelhetd kulonbségeket az allomanyok magassagi adatai jol szemléltetik (2. bra, bal
oldal).

A gyéritések hatasa latvanyosan megmutatkozik az atlagatmérd (2. abra, jobb oldal) és a t6szam
alakulasaban (3. abra, bal oldal). A kisebb t6szamhoz jellemzéen nagyobb atlagatmérd parosul.

Jelen erddnevelési kisérletben a fatérfogat alakulasaval a kezelések hatasat értékelhetjik
(3. abra, jobb oldal). Az elvaras szerint a kontroll parcellak korlapja és éléfakészlete magasabb lesz,
mig az intenziven kezelt parcellaké a legalacsonyabb. Az (izemi gyérités hatasara a kontrollhoz
képest kicsivel alacsonyabb vagy azonos éléfakészletre szamitunk, viszont egyenletesebb atméréel-
oszlassal (célatmérdvel). A harom kisérleti helyszin kozill a tormafdldei és a visegradi parcellasorban
figyelhetjlik meg leginkabb ezt a fajta tendenciét. Azonban azt is meg kell jegyezni, hogy a kontroll
parcellak adatsoraban mindh&rom helyszinen felfedezhet6 a 1990-es és 2000-es évek kozotti id6-
szakban a kisérleti koncepcid sajnalatos megsértése.
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2. abra: A vizsgalatba vont harom erd6nevelési kisérleti sor tlagmagassag (bal oldal) és atlagatméré (jobb oldal)
adatainak alakulasa a kor fiiggvényében (a fekete vonal a genetikai mintavétel idejét jeldli)
Figure 2: The range of the average height (left side) and average diameter (right side) data of the three trials by
plots (control: green line, intensive thinning: red line and common/traditional thinning: yellow line; the black line
indicates the time of genetic sampling)

Tormafélde

Az erdBnevelési kisérlet kezdete 1965-67., akkor 20-22 éves allomanyban alakitottak ki 6t par-
cellat, melyekbdl haromban végeztiink genetikai mintavételezést 2000-ben. Fatermési vizsgalatok
éve a kilizés utan 1968., 1972., 1975., 1981., 1982., 1991., 1995., 2000., 2006., 2010., 2016., 2021.

Az atlagmagasséagi adatok folyamatos novekedést mutatnak, 40 éves kortdl stabilan az |. faterme-
si osztaly kdrnyékén. A biikk elegyaranya 90% feletti. Az atlagatmérd és tészam adatok tokéletesen
mutatjék a harom kivalasztott parcella szerkezeti kilonbségét, miszerint a kontroll parcella rendelke-
zik a legnagyobb tészammal, legkisebb atlagatmérd mellett, az intenziv parcella pedig a legkisebb
t6szammal, legnagyobb atlagatméré mellett. A fatérfogat adatok a genetikai mintavételig, a 2000-es
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évek elejéig szintén az elvart kiildnbségeket hozzak, legjelentésebb a fatérfogat a kontrollban, leg-
kisebb az intenzivben, azonban ekkor egy sematikus gyéritéssel a kontroll parcellabdl eltavolitottak
a korabban felhalmozodott ala és kozbeszorult egyedek egy részét. Ekkor a kontroll fatérfogata az
Uzemi kezelés ala esett vissza, majd egy Ujabb nem tervszer(i beavatkozassal tovabb gyéritették a
kontrollt, teliesen eltavolitva a nem kivanatos ala- és kdzbeszorult, kis atmérdjli egyedeket, ezaltal a

kontroll fatérfogata lett a legkisebb, t6szama pedig elérte az lizemihez hasonld mértéket.
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3. abra: A vizsgalatba vont harom erd6nevelési kisérleti sor t6szam adatai (bal oldal) és a fatérfogat (jobb oldal)
valtozasa a kor fiiggvényében (a fekete vonal a genetikai mintavétel idejét jel6li)

Figure 3: The data of the number of trees per hectare (left side) and the change in timber volume (right side) of the
three trials by plots (control: green line, intensive thinning: red line and common/traditional thinning: yellow line; the

black line indicates the time of genetic sampling)
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Visegrad

Az erdénevelési kisérlet kezdete 1963., az akkor 20 éves allomanyban alakitottak ki 6t parcellat,
melyekbél haromban végeztiink genetikai mintavételezést 2000-ben. Fatermési vizsgalatok éve a
kilizés utan 1966., 1968., 1972., 1980., 1985. (itt kimaradt két tervezett felvételezés), 2000., 2006.
(szintén kimaradt egy felvételezés), 2014., 2017., 2024. Az elemzéseket neheziti, hogy a blkk elegy-
arénya a kisérlet kezdetén 45-65%, mely 2000-re is csak 60-65%-ra né az intenziv és kontroll te-
rileten, mig az Uzemi parcellaban ekkorra elérte a 90%-ot. Emellett a kontroll parcellaban 2014-re
jelentds széldontéssel egy nagy méretii 1€k alakult ki, kb. 20%-0s zardédashianyt okozva.

Az atlagmagassagi adatok folyamatos névekedést mutatnak, stabilan a Il. fatermési osztaly kor-
nyékén. A kontroll parcellat ért széldontés megmutatkozik a magassagi adatokon is, ekkor a felsé
szintbdl kies6 egyedek hianya jelent6sen lecsokkenti az atlagmagassagot, mely korabban inkabb
terméhelyi okokbdl magasabb volt, mint az intenziv vagy lzemi parcellaban. Az atlagatmérd adatok
nem mutatjak az idealis erd0nevelési sorban elvart adatokat a kisérletben egészen 2014-ig, aminek
az oka az elegyességben kereshetd. A blikk inkabb felsd szintl, nagy atméréji fakbol all, mig az ele-
gyek alkotjak inkabb a kisebb atmérbkategoriakat. A 1ék kialakulasatdl kezdve az atméréadatok idea-
lisnak tekinthet6ek. A fatérfogat adatok a genetikai mintavételig, 2000-ig mutatjak az ideélis nevelési
sort. A nevelési sorban 2017-ben tortént egy Ujabb beavatkozas, ekkor mar érokerdd lizemmodban
kezelve, kifejezetten az Ujulat megsegitését célozva, tovabb csokkentve a fatérfogatot.

Kbszeg

Az erd6nevelési kisérlet kezdete 1966., az akkor 13 éves allomanyban alakitottak ki 6t parcel-
lat, melyekbél haromban végeztiink genetikai mintavételezést 2000-ben. Fatermési vizsgalatok éve
a kitlizés utan 1968., 1975., 1979., 1983., 1986-87., 1993. (itt kimaradt egy tervezett felvételezés),
2000., 2006., 2012., 2016., 2021. A kontroll parcella a kezdetektdl csak a kitlizétt parcella négy
sarkaban kialakitott mintaterlleteken keriilt felvételezésre, mely adatok is csak 1993-tdl alinak ren-
delkezésre. 2000-tél valtottak teljes felvételre, mely neheziti az adatsorok értelmezését.

Az atlagmagassagi adatok folyamatos ndvekedést mutatnak, 40 éves kortdl stabilan a Ill. fa-
termési osztaly kornyékén. A bikk elegyaranya 90-95%. Az atlagatmérd és tészam adatok toké-
letesen mutatjak az lizemi és intenziv parcella szerkezeti kiilonbségét, miszerint az lizemi parcella
rendelkezik a nagyobb tészammal, kisebb atlagatmérd mellett, az intenziv parcella pedig a legkisebb
tdszammal, legnagyobb éatlagatméré mellett. Itt a kontroll sajnos nem nyujtia az elvart adatokat.
Valdszinileg az 1990-es évek el6tt még idedlis kontroll szerkezetli volt ez a parcella. A fatérfogat
adatok az lizemi és intenziv parcellaban az elvérés szerint mutatjak az intenziv parcella csokkent
fatérfogatat. A kontrolinal az 1993-as magas fatérfogat adat mutathatja, hogy valészinileg elétte is
meghaladta a fatérfogata a tobbi parcellaét, azonban a 2000-es évektdl két, nem tervezett, erételjes
gyérités hatasara a parcella a tovabbiakban értékelhetetlenné valt.

A genetikai diverzitas mintazata

Az alkalmazott 6t nuklearis SSR marker koztil harom kimagaslé polimorfizmust mutatott. A legtdbb
allélvarianst a teljes mintasoron az FCM5-Gs marker adta (N,=49), amelyet 40-40 megfigyelt allélva-
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rianssal az FS1-03-as és az FS1-25-06s markerek kovettek. Az FS1-15-6s marker esetében 22 allél-
valtozatot rogzitettiink a teljes mintasoron. Az emlitett négy markertl valtozatossagaban jelentds mér-
tékben elmarad az FS3-04-es marker, amely csak négy allélvariénssal jelent meg az elemzésben.
Az alkalmazott 6t marker dsszességében megfeleld felbontéssal rendelkezett az egyedi szintii geneti-
kai azonositashoz, azonos allélkombinacioval rendelkezé mintak nem voltak kimutathatoak.

Az allélgyakorisag értékekbdl levezethetd diverzitasi paramétereket a 2. tablazat foglalja 0ssze,
elséként parcellankénti bontasban. A harom vizsgélt helyszin kdzil a készegi allomany parcellai rendel-
keznek a legnagyobb diverzitasi mutatokkal minden szamitott paraméter esetében. A tormaftldei és a
visegradi parcellak az alap diverzitasi adatok alapjan egyméashoz kbzelebb allnak, Tormafélde esetében
magasabb értékekkel. A fixacids index (F) csak a Készeg lizemi és kontroll parcellajan vesz fel 0 kdzeli
értéket, amely az egyensulyi allapotot jelzi. A tdbbi parcellan homozigéta tébbletet jelzett a kiilonbo-
z6 mértékd, pozitiv irdnyu eltolddas (Készeg intenziv 0,11 — Tormafélde intenziv 0,26). A legmaga-
sabb homozigéta tobblet mindharom helyszinen az intenziv gyéritéssel kelet parcellan figyelhetd meg.

A parcellatipusok szerinti bontasban, a harom kisérleti helyszinen mas-mas trendek figyelhetd
meg a kezelések és a diverzitasi mutatdk kapcsolataban. A készegi allomany esetében az allélszam
(N,) és az egyedi allélok szama (N ) a kontroll parcellan a legnagyobb, majd az lizemi és intenziv
sorrendben csokken. Az allélgyakorisag értékekkel kalkulalt mutatok esetében viszont ez a sorrend
megfordul és az izemi gyéritésen atesett parcella mutatja a legnagyobb értékeket, amelyet a kontroll
kévet, majd az intenziven gyéritett zar. Tormaf6lde esetében minden alléldiverzitasi mutatéd az lzemi
gyeéritési parcellanal veszi fel a legnagyobb értéket, amelyet kévet a kontroll, és végll az intenziv
parcella (kivéve az Np értékét, amely magasabb az intenziv esetében). A visegradi mintateriilet par-
cellain ez a tendencia teliesen megfordul és minden mutatd esetében a kontroll parcella rendelkezik
a legkisebb értékekkel. Az allélszam az intenziv parcellan a legmagasabb, a tovabbi mutatok tekin-
tetében pedig az lizemi parcella mutatta a legnagyobb értékeket.

2. tablazat: A vizsgalatba vont harom erdbnevelési kisérleti sor genetikai diverzitdsanak mutatoi 6t nuklearis
mikroszatellit marker atlaga alapjan (ahol N: mintaszam, N, allélszam, N, effektiv allélszam, Np: egyedi allélok
széma, H,: megfigyelt heterozigdcia, H,: elvart heterozigocia, F. fixacios-index)

Table 2: Main genetic indices of three forestry experimental rows included in the study in the mean of five nuclear
microsatellite markers (where N: number of samples, Na: allele number, Ne.' effective allele number, Np: number of
private alleles, H,: observed heterozygosity, H,: expected heterozygosity, F: fixation index)

Kisérleti parcella N N, N, Np H, H, F
Készeg iizemi 46,20 15,40 6,89 2,20 0,75 0,80 0,05
Készeg intenziv 49,40 15,20 6,39 0,60 0,68 0,78 0,11
Készeg kontroll 46,40 16,00 5,00 2,80 0,70 0,72 0,03
Tormafolde iizemi 49,25 14,00 5,47 1,00 0,59 0,73 017
Tormafolde intenziv 47,50 11,00 4,50 0,80 0,48 0,65 0,26
Tormafdlde kontroll 51,25 12,75 5,30 0,40 0,59 0,70 0,14
Visegrad iizemi 45,00 11,50 4,95 0,60 0,56 0,67 0,13
Visegrad intenziv 43,00 1,75 4,16 0,60 0,51 0,65 0,18
Visegrad kontroll 45,00 10,80 4,41 0,40 0,55 0,69 0,15
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Az allomanyok szintjén is elvégeztlk a diverzitasi paraméterek értékelését, a parcellak 6sz-
szesitett adatsoranak elemzésével. A 3. tablazatban 6sszefoglalva lathatd, hogy az alléldiverzitasi
paraméterek szempontjabdl a legnagyobb valtozatossagot Készeg allomanya képviselte, amelyet
a Tormafélde, és még alacsonyabb értékekkel a Visegrad alloméanya kovetett. A Shannon-Weaver
diverzitasi index (I) ugyanezt a sorrendet erdsiti meg. A készegi allomany adatai altaldnosan ma-
gas genetikai diverzitasra utalnak, szemben a masik két allomannyal, amelyek jol elkiloniinek
és egymassal nagyobb hasonlésagot mutattak. Az egyedi allélok (N.) markerenkénti szdma a
készegi mintasoron kimagaslo értéket mutat a masik két allomanyhoz képest (4. tablazat). Az al-
kalmazott markerek kozll az FS3-04 nem volt alkalmas egyedi allélok kimutatasara az alacsony
felbontoképessége miatt. A fixaciods index (F) az dsszesitett adatsorokon is csak a Készeg ese-
tében utal egyensulyi helyzetre, mig a masik két allomanynal homozigéta tobblet figyelheté meg.
A megfigyelt heterozigdcia (H,) alacsonyabb értekei az elvarthoz kepest (H,) szintén utalhatnak
az alkalmazott markerek egyedi sajatossagaira is (esetleges nullallélokra), bar a készegi adatsor
ezt nem tamasztja ala.

3. tAblazat: A harom kisérleti helyszin genetikai diverzitasi mutatoinak dsszesitett elemzése az alkalmazott 6t
mikroszatellit marker atlagaban (ahol N: mintaszam, Na: allélszam, Ne: effektiv allélszam, N : egyedi allélok szama,
H,: megfigyelt heterozigocia, H,: elvart heterozigocia, F: fixacios-index, I: Shannon-Weaver-index)

Table 3: Main genetic indices of the three trials in the mean of the five applied microsatellite markers
(where N: number of samples, N, allele number, N, effective allele number, N : number of private alleles,

H,: observed heterozygosity, H,: expected heterozygosity, F: fixation index, I: Shannon-Weaver index)

N N, N, N, H, H, UH, F |

Készeg 142 | 246 | 683% | 84 | 0706 | 078 | 0783 | 008 | 218
Tormafolde | 147,86 | 188 | 5762 | 32 | 0606 | 0735 | 0737 | 017 | 1,93
Visegrad 133 | 162 | 4825 | 22 | 0567 | 0702 | 0704 | 016 | 180

A parcellankénti bontasban elvégzett AMOVA alapjan a molekularis variancia 97%-ban a po-
pulacidkon bellli valtozatossagbél fakad és csak 3%-ra tehetd a parcellak, mint populaciok kdzotti
elkilontlés mértéke. Ugyanakkor az egyedek kozott egy 15%-0s variancia is kimutathaté volt,
amely jelzi, hogy az adatsoron bellil van valamiféle strukturalodas. Ennek a bels strukturanak az
eredetét regiondlis szinten is elvégzett varianciaanalizissel ellendriztilk az allomanyok dsszesitett
adatsoran. Ebben az esetben az AMOVA csupan 2%-os genetikai elkilontlést jelzett a populéciok
kéz6tt, mig a fennmaradd 98%-os egyedi variancian belll szintén kimutathaté volt egy 16%-0s
variancia az egyedek kozotti szinten. Ez arra enged kdvetkeztetni, hogy a kirajzolddd strukturaért
felelnet a parcellék egyedi jellegzetessége is. A populaciok paronkénti 6sszehasonlitdsaban a
kbszegi allomany kdlondl el legjobban a visegraditol (F = 0,026 értekkel), a KGszeg-Tormaftlde
kozotti elkalondlés F, értéke 0,017, illetve a Tormafdlde és a Visegrad elkiloniilése 0,012 érté-
ket vesz fel. A kezelesek szerinti paronkénti AMOVA elemzesbdl szamitott F, értékek alakula-
sat a 2. dbra mutatja be, kiegészitve a parcellak genetikai mintazatanak strukturajat szemléltetd
UPGMA dendrogrammal.
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4. tablazat: Az egyedi allélok (N ) szamanak alakulasa markerenként a harom vizsgalt allomanyban
Table 4: Number of private alleles (Np) detected in the three sites

Visegrad | Tormafélde | Kdszeg
FS1-03 0 8 15
FS3-04 0 0 0
FS1-15 1 2 2
FS1-25 5 2 11
FCM5 5 4 14

A Nei-féle genetikai tavolsdgmatrix alapjan szerkesztett UPGMA dendrogramon a harom allo-
many genetikai elkllonilését abrazoltuk parcellankénti bontasban (5.a abra). Az abran a K8szeg
parcellai egy kiilon klasztert alkotva jél elkllénilnek, mig a Visegrad intenziv parcellaja a Tormafélde
parcellai alkotta csoportban jelenik meg. A Visegrad adatsorai nélkul megismételve az elemzést az
5.b &bran lathato, hogy a Kbszeg és a Tormaf6lde parcellai két elkulonuld klasztert alkotnak. A két
csoporton belll a Tormafélde esetében az Gizemi és a kontroll parcella mutat nagyobb genetikai ha-
sonlésagot, mig a Készeg parcellainal a kontroll kilondl el jobban a méasik két kezeléstdl.

Tormafélde intenziv

Visegrad intenziv

Tormafélde Gzemi

Tormafélde kontroll

Visegrad tzemi

Visegrad kontroll

0015 0015 0013 0 0023

. 0014 0005 0 0013 0022 0.017 0.019

0023 O 0005 0015 0021

I 0.04
' 0.03

0.02

0 }m 0014 0015 0.01

Készeg intenziv 0018

Készeg uzemi 0.00

Készeg kontroll

4. abra: A vizsgalt blikk nevelési parcellak genetikai elkiiléniilése az AMOVA elemzésbdl szarmaz6 paronkénti
F értékekkel és az ezekbdl szerkesztett UPGMA dendrogrammal (elédgazasokban a tamogatott bootstrap értékek)
Figure 4: Genetic separation of the study plots based on the F, values derived from AMOVA visualized on a
heatmap and with a UPGMA dendrogram (bootstrap values in the nodes)

Végezetill, a Nei-féle genetikai tavolsagbol kiindulva egy fékoordinata elemzéssel (PCoA) is atte-
kintettlik a genetikai mintazat alakulasat a parcellék kdzott. Az analizis eredménye 6sszhangban éll az
AMOVA F, értékeibdl, illetve szintén a Nei-féle genetikai tavolsagokbol, de UPGMA-klaszterezessel
levezethetd elkuloniléssel. A variancia megoszlasaért dominansan (40,73%-ban) az els6 koordina-
taba tomaritett valtozok (PC 1) felelnek, a masodik komponens (PC 2) 21,70%-ban, mig a harmadik
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komponens (PC 3) 15,86%-ban jarul hozz4 a variancidhoz. A parcelldk egymashoz viszonyitott hely-
zetét az els6 két komponens mentén abrazolva (6. abra) lathato, hogy az elsé fékomponens mentén
a Kbszeg parcellai kulonlinek el, a masodik fékomponens levalasztja a Visegrad Uzemi és kontroll
parcellajat (illetve a K8szeg intenziv parcellajat is). Térben a harmadik tengely (PC 3) mentén a Tor-
mafolde harom parcelldja, illetve a Készeg és a Visegrad lizemi parcellai keriilnek egy térfélre és
mutatnak elkilonilést a tobbi parcellatél (abra itt nem kdzolve).

nnenayv ulaiviue b) . .
intenziv Készeg

intenziv Visegrad 84.6

zemi Tormafélde (449) uzemi gyéritett K6szeg

kontroll Tormafélde

kontroll Készeg

kontroll Visegrad

zemi Tormafélde

uzemi Visegrad

intenziv Készeg

kontroll Tormafélde

uzemi gyéritett K6szeg

intenziv Tormafélde

kontroll Készeg

0.000 0.025 0.050 0.075 0.100 0.000 0.025 0.050 0.075 0.100

5. abra: A Nei-féle genetikai tavolsagbol szarmaztatott UPGMA-dendrogramok (elagazasban a bootstrap értékekkel
1000 replikacio utan). Az &bra a) részén a harom helyszin harom parcellajanak genetikai csoportosulasa lathato,
a b) részen a Visegrad nélkiili elemzés eredménye
Figure 5: UPGMA dendrogram derived from Nei’s genetic distance matrix (bootstrap values in the nodes after 1000
repetitions). Picture a) genetic clustering of the plots of the three experimental trials and picture b) results without
the Visegrad site

Fdkoordinata elemzés (PCoA)

# Visegrad Uizemi

Visegrad kontroll

S
=4 *
s
= ® Készeg intenziv
©
o " - .
® Készeg Uzemi NS 4 .
Visegrad intenziv

o Tormafélde tizemi
.Koszeg kontroll *
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Tormaflde intenziv
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Tormafélde kontroll

PC 1 (40,73%)

6. abra: A Nei-féle genetikai tavolsagmatrixbol levezetett fékoordinata elemzés (PCoA) eredménye
a vizsgalt kisérleti helyszinek és parcellak vonatkozasaban.
Figure 6: Principal coordinate analysis (PCoA) derived from the Nei's genetic distances representing
the genetic separation of the experimental plots
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DISZKUSSZIO

A harom vizsgalatba vont, hosszulejératu blkk erdénevelési sor nem mutatott egységes képet az
elemzések soran sem a genetikai mintazat tekintetében, sem a fatermési szempontt elemzésekben.
A genetikai diverzitas valtozasara vonatkozd el6zetes feltételezés, vagyis a diverzitas csokkenése a
gyérités hatasara, nem igazolddott be, és a diverzitas alakulasaban is csak két alloményra vonatkozdan
(Tormafolde és Készeg) volt megfigyelhetd némileg hasonld tendencia. A fatermési adatok fafajra vo-
natkoztatott egységes és egylttes értékelését pedig tobb tényezd is megakadalyozta. Az adatsorokbdl
lathato, hogy a harom kisérleti helyszin merében mas alloméanydsszetétellel rendelkezett, és a kisérlet
elrendezése, illetve fenntartasa soran is mas-mas paraméterek befolyasoltak az allomanyok szerke-
zetének alakulasat. Volt olyan helyszin, ahol az indulé t6szam szamottevéen eltért a parcellék kdzott,
példaul Tormafdlde esetében, mikdzben Készegen a kontroll parcella felvételi adatsora nem teljes,
raadasul Készeg korban is elmarad a masik két helyszin mogott, nehezitve az 6sszevont értékelést.
A harmadik fontos eltérés az elegyesség mértéke, amely a visegradi allomanyban kifejezetten magas,
60% korili értéken mozog, a kezelt bikkdsokre egyébként jellemzé 80-90%-0s mértékkel szemben.

Mindezekhez az anomalidkhoz tarsult tovabbi torzitd hatasként a tartamkisérlet fenntartasa
szempontjabdl is kritikus 1990-es és 2000-es évek idészaka. Mindezek ellenére a bilkk tartamkisér-
letek voltak azok, amelyek még legnagyobb mértékben atvészelték ezt az atmeneti idészakot, és igy
ma mar 80 év feletti llomanyokrdl rendelkeziink értékelheté adatsorokkal.

Bar a 2000-ben célul kitliz6tt genetikai vizsgalat eredeti formajaban (a genetikai mintazat és
diverzitas izoenzim markerekkel torténd feltérképezése) végil nem valdsult meg, azonban 10 év-
vel késdbb egy helyettesité DNS vizsgalatra sor kertilt. Az alkalmazott 6t mikroszatellit marker fel-
bontasa mar elegenddnek bizonyult az egyedek ujjlenyomat szintli azonositdsahoz, azonban az
akkoriban hozzaférhetd és alkalmazott markerek mintazata sajnos nem 6sszevethet a jelenleg el-
érhetd, legkiterjedtebb kutatas genetikai adatsoraival (Hohn et al. 2021). Mégis, az itt koz6lt adatok
értékes adalékokkal szolgalnak a kisérletek értékeléséhez tobb szempontbdl is. Egyrészt regionalis
szinten bepillantast nyerhetlink a blkkoseinkben tapasztalhat6 genetikai mintazatok kilonbségeibe.
Ez részben 6sszefliggésben allhat a kiilonbdzé foldrajzi régiokban, illetve tengerszint feletti magas-
sagokban eléforduld allomanytipusok kiilénbségeivel is. igy jelentds eltérés tapasztalhatd a készegi
tikai mintazataban, noha azok foldrajzilag nem tul tavol helyezkednek el. A kilénbség még szem-
bedtlébb, ha a Visegradi-hegység blikkdsének genetikai mintazatat vesszik alapul. Ez az allomany
mind florisztikai szempontbdl, mind a terméhely tekintetében eltér a készegi és a zalai allomanyoktdl.
Ahogy azt a korabbi, nemzetkdzi vizsgalatbol 1athattuk, a kdszegi allomany két genetikai klaszter
(az alpesi és a balkani) talalkozasi zonajaba esik, ami vélhetéleg magyarazatot ad a magas diverzi-
tasra (a két genetikai tipus talalkozasi és keveredési zénajaban az allélvaltozatok ,feldusulasaval”).
A zalai allomény esetében hasonld hatasok érvényesulhetnek. Ezzel szemben a visegradi allomany
vélhetbleg mas genetikai eredettel rendelkezhet. A visegradi mintatertilet parcellain mért alacsony
diverzitasi mutatok részben eredhettek a mas allomanystruktirabdl is (nagyobb elegyarany, kisebb
t6szam), illetve felvetédhet a korabbi, antropogén hatasok nyoma is. Bar a biikkdseink esetében
nem feltételezzlk, hogy a multban a tdlgy allomanyainkhoz hasonléan jelentés mértékben tortént
volna idegen szarmazasu szaporitdanyagbdl felujitas, de az allomanyokban, féként a faszénégetés
kapcsan, erbtelies emberi beavatkozasok torténtek (Matyas 2002). Ezeket a torténeti antropogén



A gyéritések lehetséges hatasa biikk alloméanyok genetikai szerkezetére — harom hosszdlejaratu... 17

hatasokat szintén érdemes szem el6tt tartani, és a jov6beni vizsgalatok tervezésekor a tertlet kiva-
lasztasakor ezt a szempontot is mérlegelni.

A gyéritési beavatkozasok szerinti értékelés mind a fatermési paraméterek alakulasa, mind a
genetikai szerkezetre gyakorolt hatés szempontjabol, felemas eredményeket hozott. Altalanosan
elmondhato, hogy a fatermés alakulasa az 1980-as évekig a kisérleti koncepcié mentén, vagyis a
kilénféle erélyl gyéritések hatasanak megfeleléen, joI értékelhetd volt mindharom kisérleti soron.
A 2000/2001 forduldjan vett genetikai meritésben tehat elméletben mindharom helyszinen egyfor-
man érintett volt mar a kontroll parcella a beavatkozassal. A genetikai diverzitast leird paraméterek
alakulasaban csupan két egységes megallapitas tehetd a harom kisérleti helyszin értékelésébdl:
1) egyik helyszin esetében sem jelenthetd ki, hogy a kontroll parcellak rendelkeztek a legmagasabb
diverzitasi paraméterekkel, illetve 2) mindharom helyszinen az intenziv gyéritéssel kezelt parcellan
volt kimutathaté a legmagasabb pozitiv érték fixaciés index, amely homozigdta tobbletet jelez.

A harom vizsgalt helyszin kozill a Visegrad parcellasora mutatja a legtdbb anomaliat. A genetikai
diverzitas alakulasaban itt teljesen ellentétes trendek fedezheték fel, a masik két helyszinnel 6sz-
szehasonlitva, ami arra hivja fel a figyelmet, hogy a visegradi parcellasor erdénevelési adatsorait is
fenntartassal érdemes kezelni.

A készegi és a tormaféldei parcelldkon ugyanakkor a genetikai diverzitas mas 6sszefliggést
mutat a gyérités hatasaval, bar a tendencia itt sem tekinthet6 teljesen egységesnek. Az azonban
egyeértelmlien megfigyelhetd, hogy a kontroll parcella diverzitasi mutatéi nem magasabbak a kezelt
parcellakéndl, hanem épp ellenkez6leg, az izemi mértéki gyéritésen atesett parcellak rendelkeznek
a magasabb allélvaltozatossagi mutatokkal és az abbdl szarmaztatott heterozigdciaval, hasonloan
a mar emlitett nemzetkézi kutatasban megfigyeltekhez (Buiteveld et al. 2007). A ritka, egyedi allélok
szamanak csokkenése csak a készegi kisérletben volt megfigyelhetd. Az itt nyert eredmények felve-
tik annak a lehet6ségét, hogy a szakszer(i és fenntarthaté modon végzett erdénevelési beavatkoza-
soknak pozitiv hatésa is lehet egy biikk allomany genetikai szerkezetének alakulasara.

A kisérletek tovabbi fenntartasa soran indokolt lehet a genetikai monitoring szemléletének ér-
vényesitése is. Mivel a kisérletek belépnek az id6s allomany fazisaba, ezért a parcellankénti t6-
szadm kezelhetd mértékeket Olt egy intenziv genetikai mintazas kivitelezéséhez is. Az itt bemutatott
genetikai vizsgalat fontos konkluzidja ugyanakkor, hogy az alkalmazott markerek bévitésre (vagy
részben cserére) szorulnak, hogy a Hohn et al. (2021) kutatasban kézolt, eurdpai Iéptéki genetikai
mintazat térképpel is 6sszhangba hozhaté eredményeket kapjunk. Tekintettel arra, hogy a kisérleti
helyszineken jelenleg egyéb 6koldgiai kutatasok (példaul avarvizsgalat, széntartalom mérése stb.)
is folynak, a kisérletek fenntartasat és ujragondolasat feltétlentl sziikségesnek tartjuk. A jelenleg
rendelkezéstinkre allé6 harom kisérlet adatsorabdl azonban egyeldre célszerlibbnek tlinik a harom
helyszint dnalléan, kilon-kilon értékelni és a helyi gazdalkoddi célkitlizéseket figyelembe véve
folytatni a kisérletek fenntartasat és értékelését. llyen egyedi szempont lehet példaul a visegradi
kisérletsor esetében a kozeli Erdéanyai-volgyben, orokerdd koncepcid mentén kezelt Madas-féle
kisérleti tombbel (Madas 1956) valo dsszevetés, a hagyomanyos lizemi parcellak atalakitdsanak
jovébeni kovetése. A Tormafdlde kisérleti sora pedig a vétyemi 6sbiikkds egyfajta intenziven kezelt
kisérleti klilcsoportja lehet a jovében. Az erdénevelési kisérletek tovabbi fenntartasat és értékelését
ugyan a kontroll parcellékon bekdvetkezett belenyulas megnehezitheti, ugyanakkor Uj értékelési cél
lehet az is, hogy a kontroll parcellakon a megkésett, nem megfeleld idében elvégzett beavatkozas
szemszdgébdl vizsgaljuk.



18 Cseke Kidra et al,

KOSZONETNYILVANITAS
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