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A klimavaltozashoz valé adaptacio egyik kulcskérdése az erdészeti agazat
szamara a megfeleld ellenalloképességgel rendelkezé szaporitoanyagok fel-
hasznalasa. Az utobbi idészakban egyre inkabh eldtérbe keriil a szaporito-
anyagok tavolsagi mozgatasanak lehetdsége, szarazabb koriilményekhez

adaptalodott populaciok szaporitdanyaganak mozgatasa. Ennek sziikség-
szerii genetikai megalapozasara az egyre fejlettebh technoldgiak aj lehetdse-

geket nyitnak meg.

Erdeinkre a viltozd, egyre szélsGsége-
sebb klimatikus és termdhelyi feltéte-
lek novekvé adapticios nyomast fejte-
nek ki. Mdr a jelenben is, de a jovében
is a vegeticios periodus szélsGséges
aszalyos viszonyai jelentik az egyik leg-
fontosabb korlitozo tényezét (Gdlos &
Fiibrer, 2018; IPCC, 2022).

Egyre szélsGségesebbé valo termd-
helyeinken kulcsfontossagi az erdéal-
lomanyok ellenalloképességének javi-
tasa (European Comission, 2021). Az
adaptacio egyik laincszeme lehet ebben
a helyzetben az aszdlyos id&szakok
irdnt tolerdns szirmazdsok szaporito-
anyagianak felhasznalasa (Hidsny et al.,
2014). A valtozasok sebessége gyakran
ardnytalanul gyors léptékd fafajaink
migracios sebességéhez képest. Ezeket
a viltozdsokat igyekszik lekovetni ta-
volsagi szaporitdanyag-mozgatasokkal
a timogatott migracié moédszere (Vitt et
al., 2010).

Az Ujgeneraciés DNS szekvenalasra
éptil6 eljarasok (pl: ddRAD-Seq) lehet6-
vé teszik, hogy a novények genetikai tu-
lajdonsiagait klimatikus, illetve term&he-
lyi feltételekhez kapcsoljuk (Parchman
et al., 2018). Ezaltal az egyes novény-
populdcidkban, az adapticios stratégi-
akban részt vevé genetikai paraméterek
(pl: génjelolt genomi régiock) detektilha-
tok, el6fordulasi arinyuk becstlhet6.
Erre épitve kivilaszthatok olyan populd-
ciok, melyekben a szimunkra kedvezé
adaptiv tulajdonsagok gyakrabban for-
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dulnak el6, ezzel megnovelve a szapori-
téanyag-mozgatisok hatékonysagit
(Chen et al., 2022).

A hagyomanyos markerezési eljara-
sokhoz képest az ujgeneraciés DNS-
szekvendldsra épulé modszerek a vizs-
galt genom atfésilésével lényegesen
tobb és részletesebb informaciot nyuj-
tanak. A kordbbi néhidny tiz vagy szaz
ponthoz képest egyszerre akidr tObb
ezer-tizezer ponton nyerhetiink bete-
kintést a vizsgalt genom neutrilis és
kodol6é régidiba egyarint. Ennek ko-
szonhet6en tobbek kozott a populacio-
genetikai vizsgalatok joval részletesebb
és mélyebb struktirak feltarasiara ad-
nak lehetGséget (Davey & Blaxter,
2010).

A Soproni Egyetem Erdészeti Tudo-
manyos Intézetének Nemesitési Osztd-
lyan a klimavaltozas erd6kre gyakorolt
hatasai, valamint a tavolsigi szaporito-
anyag-mozgatasok genetikai hatteré-
nek megalapozisa kapcsin jelenleg is
aktivan kutatjuk 6shonos tolgyfajaink
genetikai er6forrasait, genetikai valto-
zatossagat.

Vizsgalataink gerincét az tjgenerd-
cios DNS-szekvendldsra épiilé6 ddRAD-
Seq eljards képezi, melyet hagyoma-
nyos markerezéssel is tidmogatunk.
Ezeken keresztiil a kordbbinal sokkalta
mélyebb betekintést nyerhetiink tolgy-
fajaink genetikai struktdraiba.

Populaciogenetikai kutatasunk
egyik legigéretesebb célfaja a csertolgy
(Quercus cerris L.), mely az aszalytlrés
szempontjabol kedvez6 tulajdonsigai
révén a jovoben novelheti szerepét ha-
zank erd6gazdalkoddsaban.

Vizsgalataink soran, melyek doktori
kutatasom targyat is képezik, a faj elter-
jedési tertletét kiterjedten mintazzuk.
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Ujgeneracios szekvenalas a csertolgy
(Quercus cerris L.) genetikai
eroforrasainak kutatasaban

Lados Botond Boldizsdr, okl. erdémérmak, tudomanyos segédmunkatars!, PhD hallgaté2?

Célunk felmérni a csertolgy kozép- és
délkelet-eurépai genetikai valtozatos-
sagat, illetve vizsgalni adapticios stra-
tégidinak genetikai hatterét.

Jelen tanulmanyban az eddig minta-
zott allomanyok fontosabb popula-
cidgenetikai jellemz6i, valamint egy
feltételezett mualtbéli szaporitéanyag-
mozgatds genetikai nyomai kertlnek
bemutatasra.

Anyag és médszer

A kutatasban vizsgalt novényanyag a
kocsanytalan tolgy délkelet-europai és
magyarorszagi genetikai mintagyujtése-
ivel egyiddben, illetve a csertolgy és
kocsanytalan tolgy dendrokronolégiai
mintavétele soran Kkertilt legytijtésre
2019-ben. Ezek eredményeként 3 dél-
kelet-balkani és 5 magyarorszigi cser-
tolgy populdcié 6sszesen 88 faegyedé-
nek mintdi allnak rendelkezésre (1.
tablazat).

A genetikai mintavételi stratégia ki-
alakitdsakor els6dleges szempont volt
idés, feltételezhetGen helyi eredetd po-
puldcick kivalasztasa, illetve, hogy az
emlitett régickat megfelel6 eloszlasban
fedjék.

A Balkan-félsziget keleti végétdl ki-
indulva 3 populici6 kertilt mintdzasra,
egy Balgari kozelébsl a Strandzha-
hegységbdl, egy a Balkin-hegységbdl,
Botevgrad mell6l és egy Koszovobdl,
Pristina kozelébdl. A magyar populdci-
ok mintai Zselickisfalud, Tharosberény,
Villus és Szantdd kozséghatarokbol,
valamint a Debreceni Egyetem Sikfékut
Projektjének terlletér6l szarmaznak
(1. abra).
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1. tablazat. A vizsgdlatainkba vont csertélgy populdcick adatai

Populacié azonosito Helyszin Orszag Szélesség Hosszisag Tszfm. (m)
BU1 Botevgrad (Balkan-hg.) Bulgiria 42.97 23.83 600
BU4 Balgari (Strandzha-hg.) Bulgaria 42.11 27.77 210
KO1 Pristina (Vershec) Koszovo 42.51 20.97 787
HU2 Villus (Keszthelyi-hg.) Magyarorszig 46.83 17.31 377
HU4 Sikfékat (Biikk-hg.) Magyarorszag 47.92 20.43 330
HU5 Iharosberény (Ny-Somogy) | Magyarorszag 46.32 17.06 220
HUG6 Zselickisfalud (Zselic) Magyarorszag 46.25 17.75 280
HU7 Szantéd (E-Somogy) Magyarorszig 46.83 17.94 225

2. tablazat. A vizsgdlat sordn alkalmazott sejtmagi és szintesti mikroszatellit markerek

Mikroszatellit markerek

Szintesti

Sejtmagi

cmes], emes6, cmes7,
cmes8, ecmces9

Sebastiani et al. (2004)

QrZAG15, QrZAG7,
QrzAG20

QrzZAG87, QrZAG11,
QrZAG112, QrZAGY6,

Kampfer et al. (1998)

cecmp6

Weising and Gardner (1999)

QpZAG110, QpZAG9,
QpZAG16, QpZAG1/5

Steinkellner et al. (1997)

MSQ13

Dow et al. (1995)

A mintavételi eljaras soran DNS-ki-
vonashoz minden faegyedrdl friss leve-
les hajtasok kertltek legytjtésre és
-20 °C-on tdrolasra. A klon egyedek ki-
zardsa érdekében a mintazni kivant
egyedek egymastdl legalabb 30 m ta-
volsdgra kerltek kijelolésre.

A begyjtott mintdk DNS-kivondsa az
ERTI sarviri laboratériumdban tortént, a

Toth et al. (2021) altal kocsianytalan
tolgynél is alkalmazott protokoll szerint.

Jelen kutatds soran hirom megkoze-
litésben is vizsgaljuk a csertolgy geneti-
kai valtozatossagat. A vizsgilataink ge-
rincét a sejtmagi DNS ddRAD-Seq
(double-digest restriction site-associa-
ted DNA sequencing) modszerrel vég-
zett elemzése képezi. Emellett a sejt-
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1. dbra. A mintazott csertolgy (Quercus cerris L.) populdciok foldrajzi belyzete.
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magi DNS-t tovabbi 12 és a szintesti
DNS-t tovabbi 6 mikroszatellit marker-
rel is vizsgaljuk (2. tabldzat).

Amig a mikroszatellit markerek az
adott genom neutralis (nem kodolo) is-
métlodd  szakaszait vizsgdljak (jelen
esetben 12, illetve 6 helyen), addig a
nagy felbontéképességli ddRAD-Seq
modszer a vizsgalt genomot atfésulve
nagy mennyiségd (akar tobb ezer-tize-
zer poziciobdl) pontmuticié (SNP —
Simple Nucleotide Polymorphism) ada-
tot szolgaltat. Utobbi vizsgilat ezért
részletesebb és mélyebb struktarak fel-
tardsara is alkalmas. A RAD szekvena-
lashoz szikséges DNS konyvtar el6ké-
szitése, illetve a szekvenalds szintén a
kocsanytalan tolggyel azonos médon
To6th et al. (2021) szerint tortént.

Ut6bbi eredményeként kdzel 38 mil-
li6 nyers szekvenciaadat keletkezett,
melyet a SOE ERTI soproni szerverén
dolgoztunk fel a STACKS 2.0 szoftver se-
gitségével Catchen et al. (2013) és Roc-
bette et al. (2019) moédszerei alapjan.

Ennek sorin elvégeztiik a nyers
yshort read” szekvenciak tisztitisat, a
RAD lokuszok de novo Osszeszerelését
és a pontmutdciok (SNP-k) hivdsit. A
feldolgozas soran leszlrtik azokat az
SNP lokuszokat, melyek egyszerre mind
a 8 populdciéban jelen voltak, az elem-
zéseket ezek felhasznaldsaval végeztiik.

A mikroszatellit markerezés soran a
fragment analizis kromatogramjait az
OSIRIS szoftverben kodoltuk fragment-
hosszisagokra, majd az igy kapott adat-
sorok feldolgozasat a GenAlEx prog-
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H: a szamitott beterozigozis, N, az egyedi allélek szama, Ar: az allélgazdagsag,
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3. tablazat. A vizsgadlt fadllomdnyok populdciogenetikai mutatoi.
Abol: Pop: a vizsgalt populdcio azonositoja, n: a mintdzoit faegyedek szama, H : a megfigyelt beterozigozis,

E: a populdcion beliili fixdcios index

Pop n H, H, NP A, F
BU1 10 0,236 0,254 2 1,754 0,055
BU4 10 0,231 0,243 3 1,704 0,04
KO1 8 0,234 0,252 4 1,742 0,051
HU2 8 0,241 0,261 0 1,762 0,054
HU4 13 0,241 0,26 0 1,769 0,062
HU5 12 0,242 0,261 0 1,764 0,054
HU6 12 0,253 0,251 1 1,726 0,003
HU7 12 0,239 0,261 0 1,771 0,065
ramban végeztik. A ddRAD-Seq és a alapjin szamitott populacidgenetikai melyet bootstrap alatimasztassal is el-

sejtmagi mikroszatellit adatsorok fel-
hasznalasaval Kklaszterelemzéseket vé-
geztunk, melyeket a fent emlitett szerve-
ren, a fastSTRUCTURE és STRUCTURE
szoftverek segitségével hajtottuk végre.
Mindharom markerezés sorin végzett
populdcidgenetikai szamitasokhoz, va-
lamint az eredmények grafikus dbrazo-
lasahoz az RStudio szoftvert hasznaltuk.
A szintest haplotipusok térképhez illesz-
tését a QGIS programban végeztik.

Eredmények
A RAD szekvenilds soran keletkezett
37 701 348 nyers szekvencia feldolgoza-
sa eredményeként 1661 RAD lokuszon
osszesen 4620 SNP-t talaltunk, melyek
egyszerre mind a 8 populaciéban jelen
voltak. Ekkor a RAD lokuszok atlagos
hossza 327,90 bazisnak adoédott. Az
utobbiak alapjan atlagosan 118 bazison-
ként fordult el6 egy pontmuticié. A
mintdzott fadllomidnyok pontmuticiok

mutatéit a 3. tabldazat tartalmazza.

Ezek alapjdn, a megfigyelt (FH) és a
szamitott (H) heterozigozisok kozott
nincs jelentSs kiilonbség, ahogyan ezt
az F nullihoz kozelité értéke is jelzi.
A populdciok egyedei kozott fenndll a
Hardy-Weinberg egyensily. Ezek arra
utalnak, hogy a mintdzas megfelel6en
reprezentalja az adott faillomany gene-
tikai valtozatossagat (allélgyakorisagat).

Az egyedi allélek tekintetében a bal-
kani populidciok osszesen 9 egyedi al-
lélt hordoznak, mig a magyar populaci-
ok koziil csak a zselickisfaludi rendel-
kezik egyetlen egyedi alléllal.

A populdciok kozotti differencidlt-
sag felmérésére kiszamitottuk a kozot-
tik 1év6 genetikai tavolsigokat a Nei
(1987)-féle populaciok kozotti fixacios
index (F,) szerint. A kapott tdvolsig-
matrixot hétérkép formajaban abrazol-
tuk, melyhez hozzikapcsoltuk a tavol-
sagok alapjan elkészitett UPGMA fat,

lattunk (2. abra).

A fa esetén, a nagy felbontoképes-
ségl RAD szekvendlas eredményeként
a bootstrap alatimasztasok értéke meg-
lehetGsen magas, a fa elrendezése igy
megbizhaténak tekinthetd.

A HUG jeld zselickisfaludi populacio
helyzete és a tdbbi populiciétol szami-
tott nagyobb genetikai tivolsiga nem-
vart eredmény, hiszen nem a tobbi ma-
gyar populacié kozelében helyezkedik
el, hanem beékel6dik a balkdniak kozé.
Ugyanakkor genetikai tavolsiga ezekt6l
is relativ nagy. A BU4 jeld balgari popu-
lacié a Strandzha-hegységbdl all a leg-
nagyobb tavolsidgra a tobbi populdcio-
t6l, ezeknek kiilcsoportjat képezi.

A genetikai tavolsigok alapjin f6-
komponens elemzést is végeztink
(3. abra). Ennek eredményeként szin-
tén megfigyelhet6 a zselickisfaludi és a
balgari populiciok tobbi allomanytol
kilonall6 helyzete.
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2. abra. Csertolgy dallomdnyok populdciogenetikai struktiirdja genetikai tdavolsdagok alapjan
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3. abra. Fokomponens elemzés genetikai tavolsdagok alapjdn

Ezen kiviil észrevehets, hogy az ab-
ra fuggbleges tengelye az allominyo-
kat egy balkani és egy magyar csoport-
ra osztja. Itt mar az is lathat6, hogy no-
ha az UPGMA fin a zselickisfaludi
populdcié a balkidni populaciok kozé
illeszkedik be — mely akar azt is sugall-
hatja, hogy ez az dllomany a balkani
populidciokhoz allhat kézelebb — a {6-
komponens elemzési eredménye alap-
jan az utobbi csoporttdl is igen tivol
all.

A tavolsdg alapd szamitdsaink alata-
masztdsira a pontmuticio €s sejtmagi
mikroszatellit adatsorok felhasznilasa-
val, Bayes-féle valoszintiségszamitisra
épulsé klaszteranalizist is végeztiink a
fastSTRUCTURE és STRUCTURE szoft-

verek segitségével. Ennek eredményeit
a 4. abra szemlélteti.

Az abra oszlopdiagramjai az egyes
populiciok egyedei az adott szinnel
jelzett genetikai csoporthoz valé tarto-
zasanak valoszinlségét mutatjdk. A
vizsgilatok eredményeit kiértékelve
az Evanno modszer szerint (Evanno et
al., 2005), mind a két markertipus
esetén azt talaltuk, hogy a populdciék
elemei (a faegyedek) legnagyobb va-
l6szintiséggel harom csoportra osztha-
tok. Az allomdnyok szarmazisi helyei
szerint jol kirajzolodik egy balkidni és
egy magyar csoport, illetve teljesen el-
kilonilé csoportként jelenik meg a
zselickisfaludi populacié egyedeinek
tobbsége.

Harmadik megkozelitésiinkben a po-
pulaciékban el6forduld szintesti DNS
haplotipusokat vizsgaltuk, Bagnoli et al.
(2016) alapjan 6 mikroszatellit marker-
rel. Ennek eredményeként Osszesen 5
haplotipust tudtunk azonositani a vizs-
galt 8 populacidban. Amig a balkdni po-
pulaciok mindegyike egyedi haplotipus-
sal rendelkezik, illetve a koszovéi allo-
manyban két haplotipus is el6fordul,
addig a magyar populaciok egyazon
haplotipust hordoznak (5. dbra).

A térképhez illesztett UPGMA fa a
szintesti markerekkel szamitott geneti-
kai tavolsigok (F,) alapjan készilt.
Eszerint a populdciok egy magyar és
egy balkidni csoportra oszthatok. A BU4
(Strandzha-hegység) populaci6 ebben
az esetben is elkilonil a masik két bal-
kani 4dllomanytol, habar az eligazas
nem rendelkezik kell6 mértékd alata-
masztottsiggal.

Kovetkeztetések

A vizsgalt populaciokban el6fordul6
egyedi allélek szima alapjan markdns
kiilénbség rajzolodik ki az dllomdnyok
kézétt. Amig a magyar populaciok kozil
csak a zselickisfaludi rendelkezik egyet-
len egyedi alléllal, addig a Délkelet-
Europabol szdarmazo populdciokban 9
egyedi allel is kimutathato. Ez a korul-
mény a balkdni populdcick kozotti kor-
latozott génaramlasra, illetve megfordit-
va a magyar populdciok kozotti csekély
mértékd differencialtsagra utalhat.

A populacidkon belili fixdciés in-
dex (F,) pozitiv, nullihoz kozeli értéke
a heterozigézisok egyensulyat jelzi, és

Genetikai csoportok pontmutacidk alapjan
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4. dbra. Klaszteranalizis sejtmagi pontmuldcio (SNP) és mikroszatellit markerek alapjan
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arra enged kovetkeztetni, hogy az dllo-
mdanyokban nem dll fenn beltenyészet.

A szamitott genetikai tavolsagok
alapjan  (F,) kimutathat6 a BU4
(Strandzha-hegység) populicio relativ
tavoli helyzete a tobbi populdciotdl,
ezeknek kilcsoportjat képezi. Ugyanez
a jelenség megfigyelheté az ugyanitt
mintdzott kocsanytalan tolgy populdcio
esetén is (Toth E. szoébeli kozlés), és
valészintileg annak a kovetkezménye,
hogy ez a teriilet a legutébbi jégkor-
szak soran a balkanitdl elktlontlt re-
fugium lehetett, igy géndramlas a po-
puldciok kozott csak korlatozottan mt-
kodhetett (lasd Bagnoli et al. (2016).

A korlatozott génaramlas kovetkezté-
ben a populdcidkban keletkezé mutaci-
ok csak ritkan tudnak atjutni egyik po-
pulaciobodl a misikba, igy benntik egyre
tobb genetikai ,kiillonbség” halmozodik

fel. Az egyedi allélek megjelenése szin-
tén erre a jelenségre utalhat. A balkani
populiciok esetén az izolacié oka lehet
egyrészt a hegységekkel tagolt foldrajzi
kornyezet, illetve ezzel egyltt a pleisz-
tocén glacidlisok soran kialakult tobb,
egymastol elszigetelt refugium.

A fentiekkel azonban a HUG zselic-
kisfaludi populdci6 markins elkilonti-
lése nem magyarazhat6. A pontmutaci-
ok alapjan szamitott relativ nagy geneti-
kai tavolsag, mely kovetkeztében a fan
tavolabb kertlt a magyar populacioktdl,
mint a balkaniaktdl, arra utal, hogy a po-
puldcio egyedei nem belyi eredetiiek, td-
volrdl keriilbettek jelenlegi belyiikre.

Ezt a feltételezést mindkét sejtmagi
markertipussal végzett klaszteranalizis
eredményei is megerdsitik. A zselickis-
faludi allomany egyedeinek nagy része
teljesen elktloniilé csoportot alkot a

Vénic-szil

magyar és a balkidni populdcioktol. A
bemutatott dbrik egyben a két markerti-
pus képességeit is jol szemléltetik. Amig
a nagy felbont6 képességii ddRAD-Seq
esetén a valoszinlség értékek magasak
(az oszlopok csaknem egyszintiek) és a
csoportok egységesek, addig a kisebb
felbonté képességli mikroszatellit vizs-
galat esetén alacsonyabb val6szinGsé-
gek és kevésbé homogén csoportok lat-
haték. Utébbi esetben a BU4 populacio
legnagyobb valészintséggel a magyar
csoportba kertl besoroldsra.

A szintesti DNS markerezése nem-
csak az dllomanyok genetikai tavolsa-
gdra, hanem azok foldrajzi szirmazasa-
ra is enged kovetkeztetni, ezaltal to-
vabb arnyalja a sejtmagi markerezés
eredményeit.

A tolgyek esetén anyai dgon Orok-
16d6 szintesti DNS ugyanis a sejtmagi
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DNS-hez képest kevésbé viltozékony,
és foldrajzi terjed6képessége is korlato-
zottabb. Tolgyeink elterjedési tertiletén
gyakran nagyobb foldrajzi egységek
populiciéi egyazon szintest haplotipu-
son osztoznak. Erre épitve a fajok jég-
korszaki refugiumai, illetve az ezekbdl
torténd visszavandorlasi dtvonalak po-
zicioi korvonalazhatok (Bagnoli et al.,
2016; Petit et al., 2002).

Kordabban Bagnoli et al. (2016) 6
szintesti mikroszatellit markerrel kiter-
jedten mintazta a csertolgyet elterjedési
tertiletén. Az eredmények alapjan a je-
lenlegi csertodlgy populdacidkat harom
nagyobb refugium teriilethez — az Ap-
pennin- és Balkdn-félszigethez, vala-
mint Kis-Azsidhoz — tudtdk kapcsolni.

Eredményeik szerint a magyar po-
puldciok szinte mindegyike egyazon
haplotipust hordozta, melyet mi is azo-
nositottunk az dltalunk mintazott po-
pulaciokban. A haplotipus foldrajzi el-
terjedése a Karpdat-medencétol az
Appennini-félsziget iranydaba kévetheto
vissza, a Balkdn-félsziget délkeleti régi-
oiban nem fordul el6. Ez arra utalbat,
hogy mai csertolgy dllomanyaink osei
szinte kizdarolag az Appennin refugium
iranydbol vandoroltak a Kdrpdat-me-
dence belso részeire.

A zselickisfaludi populicié magyar
populaciokkal azonos szintest haploti-
pusa annak a jele, hogy noha a sejtmagi
markerek alapjan a tobbi magyar popu-
laciotol tavol 4l, mégis azokkal meg-
egyez0 refugium tertiletérél szarmazhat.
Ez azt jelenti, hogy a populdci6 szapori-
téanyaga a multban az Appennini-félszi-
get irdnyabdl kertlhetett a Zselicbe.

A szaporitéanyag idegen eredetét
tovabb erésiti, hogy az allomany malt-
janak kutatdsa sordn riabukkantunk a
Habsburg Birodalom kataszteri térké-
pein (Timdr & Biszak, 2010) arra, hogy
az allomany helyén a 19. szazad végén
szénéget6 muikodott, igy a terllet ak-
koriban szinte biztosan fatlan volt, a
szaporitdanyagnak tehat mestersége-
sen kellett a helyszinre kertilnie.

Kutatisunk kovetkez6 fazisiban a
mar meglévé mintakészletiinket tovabb
szeretnénk béviteni az elterjedési teru-
let mds populicidinak mintdival. Igy a
fafaj populadciégenetikai jellemz6i még
nagyobb felbontasban lesznek vizsgal-
hatok, illetve lehet6ségliink nyilik a
genotipusok ¢és kornyezeti paraméte-
rek asszocidcios vizsgalataira is.

A ma tobb mint szazéves zselickisfa-
ludi allomanyra érdemes lenne tobb fi-
gyelmet forditani, hiszen tanulmanyo-
zasaval egyediilallé lehet6séglink nyil-
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na a tavolsagi szaporitbanyag-mozgatis
hosszatava hatasainak vizsgilatira. A
kibévitett mintakészletre timaszkodva
a jovében kovetkeztetni lehetne akar a
kozelebbi szirmazasi helyére is.
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