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Az év faja

Az europai tiszafa (Taxus baccata L.)
genetikai vizsgalatai

Az eddig fellelt levél- és hajtas-
fossziliak alapjan a tiszafanak (Ta-
xus baccata L.) mar a tercier geolo-
giai korszakban nagy volt az elterje-
dési teriilete Ko6zép-Europaban. A
pollenanalitikai vizsgalatok alapjan
az utolso jégkorszak elott, mintegy
12 000 évvel ezelott, Kozép-Eurdopa
egyes részein pollenmennyisége
elérte a 24%-ot (Heinz-Sommer,
1995). Az elegyes tolgyes- és a biikk-
korban a tiszafa térfoglalasa csok-
kent, amelyhez a késdbbi korsza-
kokban az emberi tevékenység is je-
lentdsen hozzajarult. A 15. szazad
végén Angliaban és Skdciaban a ti-
szafa, amely az ijkészités alapanya-
ga volt, szinte teljesen kipusztult,
ezért Dél-Németorszagbol és a Kar-
patok erdeibdl exportaltak alap-
anyagot az angol ijkészitok. Az er-
ddalakok atalakulasa soran, amely-
nek kovetkeztében a sarj- és kozép-
erdSk helyén a szalerdok kialakita-
sara torekedtek, még tovabb csok-
kentek a tiszafa-allomanyok. A tar-
vagasos tizemmod elterjedése, és
kiilonosen a nagy vadlétszam, gya-
korlatilag szamos vidéken megpe-
csételte a faj sorsat.

A legelsS citologiai vizsgalatokat a
Taxus nemzetségben Dark (1932) vé-
gezte el, megillapitva, hogy az eur6pai
tiszafa 2n=24 kromoszémaval rendelke-
zik. A kromoszomak nagy része meta-
centrikus (a kromoszéma mindkét karja
tobbé—kevésbé egyenlSé hosszisagn),
azonban a faj rendelkezik két szubme-
tacentrikus kromoszoémaval is (Bialok,
1978). A poliploidia (a szomatikus sej-
tekben nem kett§, hanem hiarom vagy
esetleg tobb kromoszoma-szerelvény
talalhatd) nem ismert az europai tiszafa-
nal (Thomas — Polwart, 2003).

A nukleotidsorrend megvaltozasa
el6idézi az aminosav sorrendjének, il-
letve az enzimnek a megvaltozasat. Mi-
vel e folyamat dsszességében az enzim
molekulasulyanak megvaltozasit vonja
maga utdn, igy az egyedek kozotti ki-
lonbségeket elektromos térben ki lehet
mutatni (elektroforézis). E genetikai
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vizsgalat az 1970-es évektdl kertilt szé-
leskorden alkalmazasra az erdei fafajok
esetében. Az 1990-es évektsl kezdve
azonban az eurOpai tiszafa izoenzim
(azonos funkcioju enzimvariansok)
vizsgalatai kertiltek a kutatds homlokte-
rébe, ennek keretében Lewandowski és
munkatarsai (Lewandowski et al.,1992,
1995) 11 enzim 22 l6kuszat elemezték,
és 11 lokuszndl tudtak polimorfizmust
kimutatni. Egy késébbi vizsgalatukban
(mis enzimeket vizsgalva) az igen nagy
populicion belili genetikai diverzitast
a faj kétlakisagaval, a beporzas modja-
val, a magas életkordval magyaraztak.
Hertel és Koblstock (1996), valamint
Hertel (1996) elemezték az egyes izoen-
zimek lokalis el6forduldasat Németor-
szag Mecklenburg—Vorpommern tarto-
manydban 1évé populaciokban, és azt
allapitottak meg, hogy egyes lokuszok
tilnyomoé részben csak a tartomany
belsejében, mig masok inkabb a tenger-
parti részeken dominalnak.

A Random Amplified Polymorphism
(RAPD) DNA technika kifejlesztése
utin megindultak az erdei fis nové-
nyek, tobbek kozott a tiszafa-populaci-
Ok vizsgalata. Collins és munkatarsai
(Collins et al., 2003) harom tiszafafaj és
hibridjeik RAPD és ¢pDNS elemzését
végezték el, melynek soran fékompo-
nens-analizis segitségével el tudtak ki-
loniteni az egyes fajokat és hibridjeiket.
(Ez jelenleg is alkalmazott modszer a
kertészeti valtozatok elkiilonitésében.)

HiLFIKER és munkatarsai (HILFIKER et
al, 2004a, 2004b) voltak az elsok, akik a
tiszafa RAPD markerrel torténd vizsga-
latahoz tobbvaltozos statisztikai kiérté-
kelést is felhasznaltak.

Mig a kodominans biokémiai és ge-
netikai markerek (izoenzim, RFLP,

mikroszatellit) esetében az egyedek
pontos genotipusinak meghatarozasa
lehetséges, s igy a populacio-paraméte-
rek megfelel6 pontossiggal becstilhe-
t6k, addig a RAPD esetében erds korla-
tozast jelent a lokuszok dominancidja, s
emiatt egyes lokuszokon a minta va-
rianciaja novekszik; a genotipus-gyako-
risagok, a populacion beliili és a popu-
laciok kozotti heterozigota-becslés bi-
zonytalan lesz. Lynch és Miligan (1994)
kidolgozta azokat a 1épéseket és minta-
vételi feltételeket, amelyek segitségével
a torzitds minimalizalhato, igy a ’90-es
évek kozepétdl lehetGség nyilt a RAPD-
technika eredményeinek pontosabb
szamszeruUsitésére.

A szentgali tiszafasbol, valamint Né-
metorszagbol kapott tiszafahajtasokbol
kivont DNS RAPD elemezése alapjin
kimutattuk, hogy egyes németorszagi
szarmazasok jobban hasonlitanak a
szentgalihoz, mint a sajat orszagon be-
lalrél gytjtottekhez. Ez egyrészt magya-
razhaté a statisztikailag kevés minta-
szammal, de emellett azzal is, hogy azo-
nos ,refugium tertletr6l” szarmaztak az
allomanyok Gsei.

A fas szara novények genetikai vizs-
galatdban az egyik legelterjedtebb tech-
nika az RFLP és a mikroszatellit markerek
alkalmazasa. Az RFLP (Restriction Frag-
ment Lenght Polymorphism) restrikcios
endonukledazokkal emésztik a DNS-t, gy,
ha egy DNS-fragmentum egy masiktol leg-
alabb egy hasitéhelyben kiilonbozik, ak-
kor ez is lehet&séget ad annak kimutata-
sara. Ehhez természetesen ismerni kell
azokat az enzimeket, amelyekkel ezt a
polimorfizmust ki lehet mutatni. A mod-
szer egyik nagy hatrinya, hogy idé-,
pénz- és nagyon munkaigényes, ezért a
kutatasok megkezdése soran a mas fa-
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foltként, ritka elegyfaként fordul els. Mérgezé voltara tekintettel korabban or-
dog- vagy halalfaként is emlegették. A torténelmi Magyarorszag tertletén €l6
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(Magyar Nemzet)
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1. abra: A Pinus thunbergii és a Taxus baccata kloroplasztjan lévé gének

jokban mar jol mikods enzimekkel ér-
demes a vizsgalatokat megkezdeni. Saj-
nos a tiszafa esetében még erre is alig
van lehet6ség, mivel jol mikods, geneti-
kai polimorfizmust mutaté enzimek — je-
lenlegi ismereteink szerint — nincsenek.
Ezért az NCBI (National Center for Bio-
technology Information) adatbazisiban
levs fenydfajok kloroplaszt-szerkezeté-
nek felhasznaldsaval megprobaltak uj,
hatékonyan mikods enzimeket taldlni,
amelyekkel ez a polimorfizmus detektal-
hat6. Ehhez a Pinus thunbergii Pal.(syn.:
Pinus thunbergiana) japan feketefenyd
bizonyult a legmegfelelébbnek. Az enzi-
mek tesztelése utan 19 olyan primert si-
kertlt talalni, amelyek egyrészt eddig
nem szerepeltek a NCBI adatbazisaban,
masrészt Gjabb polimorfizmus-kimutata-
sokra alkalmasak.

Jelenleg az egyik legelterjedtebb
vizsgalati modszer a mikroszatellit-

elemzés. Ennek sordn rovid (5-8 bazis-
par) olyan DNS-szakaszokat amplifikal-
nak, amelyek nagy szamban fordulnak
els, és jelentGs valtozatossagot mutat-
nak az adott él6lényben. Ez az eljaras is
alkalmas nemcsak a sejtmagi, hanem az
organellum-DNS (kloroplaszt, mito-
kondrium) polimorfizmusanak kimuta-
tasara. Mivel a mikroszatellit-szakaszok
képezik a DNS legvaltozatosabb részét,
ezért kivaloan alkalmas genotipusok és
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rokonsagi kapcsolatok detektaldsara. A
mikroszatellites vizsgalatok egyes 16ku-
szokon heterozigota-tobbletet, mig ma-
sokon heterozigota-hidnyt mutattak. A
megfigyelt heterozigota-tobblet az
adott 16kuszokon azt jelzi, hogy nem
egyenld mértékben jarulnak hozza a
parosodd egyedek a him- és ndivara
gamétak allélgyakorisigdhoz. Ezzel
szemben a szamitott heterozigota-hiany
a beltenyésztédésre utal.

Mindezen vizsgalatok alapjan meg-
erGsitést nyert, hogy az izoenzim poli-
morfizmus ,gazdasiga” és a cpDNS po-
limorfizmus hidnya, illetve ,alacsony”
jelenléte alapjan a tiszafa (Taxus bacca-
ta) genetikai diverzitdsa nagyon hason-
lit az eurdpai erddk egyik domindns
kompetitorahoz, a bukkhoz (Fagus
sylvatica) Ezen hasonlosagot — tobb
szerz$ szerint — akar a palacknyak-ef-
fektus is okozhatja.
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