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A génmegOrzés nemzetkozi egylittmikodési kerete

A Husvét-szigetek tropusi paradicsomat a polinéziai bevandoriok 800 év leforgdsa alatt
teljesen tonkretették. Az europaiak érkezésére egy kietlen, erddtakardjatol megfosztott sziklaszirt
maradt, ahol egy maroknyi kannibal egymast vadaszta a tulélés reményében. A Husvét-szigetek
természeti gazdagsaga osszeomlott a tul sok fogyaszto terhe alatt. Ami maradt, azok a megfejthetetlen
feliratok és a maganyos, biiszke szobrok...

. Nem tehetjiik meg, hogy gyermekeinknek, unokdinknak patkanyokhoz sem mélto életet
hagyjunk érokiil...”
Jacques Cousteau a rioi Fold Csticson tartott beszédébdl, 1992,

A génmegorzés dltalanos céljai és stratégidja

¢és az 0kologiai veszélyeztetettség voltak, ezek mellett konkrét genetikai megfontolasok csak alarendelt
helyet kaptak. Aranylag 0j keletli az a felismerés, hogy a fajok szintjén miikod6 kolesdonkapesolatok
szintje alatt, a fajokon belill miikodd genetikai szabalyzasi szint terméeszetvédelmi szempontbol is
fontos, mert egyrészt az egyed, a populdcio dkologiai ,,finombeadllitasaért” (alkalmazkodasaért)
felelés, masrészt hordozza a faj targyiasult emlékezetét (a genmomot), amely fenntartja a faj
integritasat, azonossagat — de ugyanakkor jovobeni atalakulasanak elofeltétele is.

Ez a szabalyzasi valtozatossag a domesztikacio jovOje szempontjabol is lényeges. A
gabonafélék haziasitasa mintegy 9000 évvel ezeldtt, a sz6lo- és a gylimodlesfajoké kb. 5500 évvel
ezel6tt kezdodott el. Mégis, az elsd komoly probalkozas a termesztett novényfajtak vad rokonainak
felkutatasara és megorzésére N. 1. Vavilov (1887-1943) nevéhez fiiz6dik. Tevékenysége a
génmegOrzés feladatainak — elsGsorban emberkdzponti — megfogalmazasahoz vezetett (1.
szovegdobozban).

! Forras: Matyas Cs. (2002): Erdészeti - természetvédelmi genetika, Mezégazda Kiado, Budapest.
Internetes megjelenés: http://ngt-erdeszet.nyme.emk.hu
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Fontos

A genetikai erdforrasok megorzésének alapveté célkitiizései:

o Gazdasagilag elonyos tulajdonsdgok megorzése

e Bizonyos egyedek, populaciok megdrzési célu kivalasztasat a pillanatnyi gazdasagi érdekek és
sziikségletek erdsen befolyasoljak. A dontés tehat a multbeli, illetve jelenkori szempontok
figyelembevételén alapul. Ide tartoznak azok az indokok is, amelyek szerint a genetikai
diverzitas fenntartasa olyan tulajdonsagok, gének megdrzését is szolgalja, amelyek ma még
érdektelenek vagy nem ismertek, de a jovoben kiaknazhatova valhatnak (pl. gyoégyszer-
hatéanyagok).

o Az alkalmazkodoképesség megorzése

e A fajok hosszi tavi fennmaradasanak eldfeltétele a genetikai valtozatossag, a diverzitas
megorzése, mivel valtozod kornyezeti feltételek mellett az alkalmazkodas csak akkor lehet
eredményes, ha kelléen valtozatos genotipusok kinalatara tamaszkodhat. Emellett a diverzitas
bizonyos mértékii biztositékot jelent a patogének, a rovarok- és mas fogyasztd szervezetek
tulszaporodasaval és mértéktelen karositasaval szemben.

o A genetikai valtozatossag megéorzese altalaban

e A szorosan vett gyakorlati érvek mellett sokan a valtozatossagot dnmagaban is értéknek
tekintik. A cél ez esetben tehat a genetikai valtozatossag altalanos megérzésére iranyul,
fiiggetleniil attol, hogy ez a valtozatossag ismert-e illetve, hogy értékesnek mindsiil-e. Ez
alapvetden eltér az elsd szemponttdl. Az esetleges gazdasagi szempontokon tal itt mar a
kornyezetét mértéktelenil igénybevevd Homo sapiens etikai-erkolesi kotelezettsége is
megjelenik. Jol felfogott tulélési osztone is azt kell diktalja, hogy az Elet tobb milliard éves
sokszinliségének felszamolasa semmilyen észérvvel sem igazolhatd.

A konzervaciobiologiaban a génmegdrzés altalanosan érvényes céljaként az elmult évtizedekben
a beltenyésztés elkeriilése és a genetikai valtozatossdag fenntartdasa kristalyosodott ki. Ezekkel a
kérdésekkel a populaciogenetika elmélete foglalkozik, amelyet eredetileg az allat- és ndvénynemesités
igényeinek szolgalatdra dolgoztak ki. Alkalmazasa a génmegdrzés teriiletére 1j, kordbban kevésbé
figyelembevett kérdések felmeriilését eredményezte, mint pl. a kisméretli populdciokban lejatszodo
véletlen folyamatok, a természetes fajok genetikai strukturalédasa, a génaramlas jelentOsége stb. A
megjelent alapmiiveket (pl. Falk — Holsinger, 1991; Frankel — Hawkes, 1991) azonban az egyes
szakteriileteken még nem kovették szintézisek. Jellemzd, hogy az erdészet teriiletén, ahol a vizsgalt
fajcsoportokrol valdszintileg a legtobb hasznalhato informacio gyiilt 6ssze, eddig vilagviszonylatban
egyetlen génmegorzéssel is foglalkozo genetikai monografia jelent meg (Young et al., 2000).

Az altalanos természetvédelmi biologiai elveken tul a genetikai szempontok figyelembevételét a
kovetkezé okok indokoljak:

e A megérizni szandékozott populacié fennmaradasat az élohely és a sziikséges egyedszam
megorzése egyedill nem szavatolja. A kipusztulast a populacion beliili parosodas zavarai, a
fajok kozotti kolcsonkapcsolatok megszakadasa (pl. beporzd vektor hianya vagy
megfogyatkozasa) és a génkészlet erodalddasa is kivalthatja.

e A populaciok jol jellemezhetd genetikai strukturaval rendelkeznek, amelynek fenntartisa a
ratermettség és alkalmazkodoképesség megorzése érdekében fontos.

o A faj elterjedési teriiletén beliil altalaban evoliciosan kialakult térbeli mintazat ismerhet6 fel,
amelynek fenntartasa ugyanazon indokokkal tdmaszthato ald, mint a faji diverzitasé.

e A gyakorlati konzervaciobiologia viszont a genetikai informaciok nehéz hozzaférhetdsége
miatt elsésorban az alabbiakra 6sszpontosit:

e Védelemre érdemes élohelyek kivalasztisa és megorzése, amely nem igényel genetikai
informaciot.

e Optimalis rezervatumteriiletek meghatarozasa: ebben a demografia és a genetika
szempontjainak egyarant fontos szerepet kellene jatszaniuk;
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e A legkisebb ¢letképes populacioméret meghatarozasa, azaz a leghatékonyabb parosodasi
rendszer fenntartasa. Ehhez alapos genetikai ismeretekre volna sziikség, ami csak kivételesen,
egyes veszélyeztetett allatfajok esetében all rendelkezésre.

Nem lehet véletlen, hogy a Nemzeti Biodiverzitas-monitorozé Rendszer leirasaban a tobb mint ezer
oldalnyi terjedelembdl alig néhany oldal targyal genetikai kérdéseket, ott is csak az allatpopulaciok
vonatkozasaban (Csorba — Pecsenye, 1997).

A génmegorzés konkrét feladatai

A génmegOrzés feladata a genetikai eréforrasok (roviden: génforrasok) védelme. Egy adott faj
genetikai erdforrasai alatt mindazokat a természetes eloforduldasu populaciokat és egyedeket, valamint
mesterségesen létrehozott iiltetvényeket és gyiijteményeket értjiik, amelyek aktualisan vagy
potencialisan hasznos genetikai informdciot hordoznak, ezért védelmiik 6konomiai vagy okologiai
okokbol, vagy egyszertien a faji genetikai diverzitds fenntartasa miatt sziikségesnek latszik. A
génmegOrzEs a biodiverzitas szintjei (tajszerkezeti, tarsulasi, faji és genetikai) koziil a legalapvetdbb,
az atorokitést érintd szinttel foglalkozik.

Fontos

Génmegorzéssel érintett névényanyagok kére

Az FM 92/1997 sz. rendelete meghatdrozza azon ndvényanyagokat, amelyeket a haszonndvények
korében génforraskent meg kell orizni. (Génforras alatt a meg0Orzésre kivalasztott novényanyagot kell
érteni, amely lehet faj, populacio, fajta vagy klon, esetleg egy adott gént hordozé organizmus is). Ezek
a kovetkezok:

e a magyar szarmazasu fajtak, a magyar tajfajtak helyi valtozatai és dkotipusok:

e a belfoldi flora mezdgazdasagi, kertészeti és erdészeti szempontbol jelentOsfajai
(haszonndvény rokon fajok, takarmanyértéki fajok, gyogy- és diszndvényfajok, gyiimdlcs- €s
sz016-, valamint erdészeti hasznositasu fajok) veszélyeztetett allomanyai;

e a magyar haszonndvények vad rokonfajai, amelyekbdl a génatvitel hagyomanyos és
géntechnologiai modszerekkel lehetséges;

e a magyar ndvénytermesztés, novénynemesités, oktatds, illetve a magyar haszonndvény-
alapkutatds és alkalmazott kutatas szdmara értékes tulajdonsagokat hordozé fajtak, torzsek,
vonalak és klonok;

e a termesztésbe vonds, a ndvénynemesités, az oktatas, a kutatas és a valasztékbdvités céljabol
jelents, a nemzetkdzi génbank-egylittmiikddési rendszer keretében be nem szerezhetd
kiilfoldi eredetti génforrasok;

e azon erdészeti fajok, amelyekbdl allami elismerésben részesitett vagy allamielismerésre
bejelentett fajta van. Ez a megkdzelités nyilvan bovitésre szorul. Génmegdrzési tevékenységet
igényelnek mindazok a fajok, amelyek génkészletét akar az erdégazdalkodas, akar mds emberi
tevekenység veszélyezteti.

A gyiijteményes megorzés korldtai

A mezdégazdasagban évtizedek oOta végzett génmegdrzési munka elsdsorban gyljtemények
(génbankok) 1étesitésére dsszpontosult. Nem ritkan ezek a gytjtemények oly nagyok, hogy rendszeres
fenntartasuk nehézségekbe iitkozik, ami viszont éppen céljukat és 1étjogosultsagukat kérdojelezheti
meg. Egyes gazdasagilag fontos, termesztett novényfajbol a gytjteményben elhelyezett, ill. tarolt
mintak (un. akcessziok) szama a szazezret is meghaladhatja. A vilag mintegy 1500 botanikus kertjében
pedig kozel harommillio tételt tartanak nyilvan. A meglehetdsen koltség- és helyigényes erdei fas
novényekbdl Magyarorszagon mintegy 3000 tételt tartanak fenn, elsdsorban az Erdészeti Tudomanyos
Intézetben. A gylijtemények béviilése nyilvan abbdl az igénybdl taplalkozik, hogy minél tobb értékes
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genotipust, populacidt Orizzenek meg, ill. hasznositsanak a nemesitésben, termesztésben. Mindent
megorizni azonban nemcsak lehetetlen, hanem sziikségtelen is.

A probléma tehat az, hogy meg kell talalni a génmeg0rzés genetikailag optimalis megoldasat,
amely figyelembe veszi a gazdasidgossag, a biztonsag és a kezelhetdség szempontjait. Emellett el kell
donteni, hogy a megoérzésben mekkora sulyt kapjon az értékes genotipusok tételes megdrzése, illetdleg
a jovobeni evolucios képesség fenntartdsa. A két koncepcid Osszeegyeztetéséhez a faj evolucios

crer

A génmegorzés megvaldsitasanak altalanos szempontjai

Nyilvanvald, hogy a hatdsos génkészlet-védelem érdekében a hagyomanyos faj- (ill. fadllomany-)
centrikus szemlélet helyett komplexebb, oOkoszisztéma-orientalt szemléletre van sziikség. Egy
populacié megdrzése, valtozatossdganak fenntartdsa szempontjabol tobb koriilmény mérlegelése
lényeges:

e apopulacid nagysaga;

e a faj evollcids multja;

e a faj szaporodasbiologiai jellegzetességei;

e a kdrnyezeti-termdhelyi feltételek;

e apopulacidt tartalmazoé tarsulds fajgazdagsaga.

A populdcio nagysdga, vagyis az egyedszam egyrészt a mukodoképes szaporodasi kozosség
fenntartasa szempontjabol fontos. Masrészt minél korlatozottabb a populécid, annal kisebb az esély
arra, hogy a ritkabb alélok a rekombinacié soran fennmaradnak, ugyanakkor egyre n6 a beltenyésztés
¢és véletlenszerl géndsszetétel-valtozas (drift) valosziniisége.

A faj evolucios multja a beltenyésztés szempontjabol jatszik szerepet. Amennyiben a faj
természettdl diszperz el6fordulasu, valoszinlileg kisebb életképes populdcioméret mellett is
fenntarthato.

A meg0rzendd faj szaporodasbiologidja alapvetéen meghatarozza az alkalmazandé eljarast. E
tekintetben elsGsorban a populacion beliili parosodas modja (rovar- vagy szélbeporzas, egy- vagy
kétlakisag, idegenbeporzas mértéke, Onbeporzas, ill. beltenyésztés lehetosége), a génaramlas feltételei
a populacion beliil (pollenterjedés hatékonysaga, a viragzasi idGszak hossza, a him- és ndviragzas
gyakorisaga és bosége stb.) valamint a fajok kozott (idegen faj hibridizalasanak, introgresszidjanak
lehetdsége és elofordulasi gyakorisaga) érdemel fokozott figyelmet. Fontos annak ismerete is, hogy a
faj szaporitoképletei és virdgpora milyen hatékonysaggal képesek nagyobb tavolsagot megtenni, azaz
az egymastol nagyobb tavolsagra 1évé azonos faju eléforduldsok (a metapopulacid) képesek-e
génkicserélodésre.

A terméhely valtozatossaga is Osszefligg a genetikai valtozatossag fenntarthatéosagaval.
Szélséségesen kedveztlen hatasok besziikitik, elszegényitik a génkészletet. Altaldban a kedvezdbb,
valtozatos feltételek nagyobb, kedvezétlenebbek kisebb diverzitas fenntartasat teszik lehetévé (Matyas
Cs., 1986; 1996).

A teljes 0koszisztémat tekintve a fajgazdagsdg (fajdiverzitas) hasonld hatasu, mint a termoéhelyi
valtozatossag, és a genetikai valtozatossag ndvelése iranyaba hat. Ennek az a magyarazata, hogy a
kolesonhatasok sokrétiisége és kiszamithatatlansaga nagyobb valtozatossagot tart fenn. Ebben a fajt
tapnovényként fogyasztd szervezetek (konzumensek), valamint kompeticidt jelentd ndvényfajok
egyarant szerepet jatszanak. A tarsulas fajgazdagsaga szerepet jatszik a faj diszpergaltsaganak
mértékében (egyedsiirliség, elegyarany), amely az egyedszam mellett a parosodasi feltételekre is kihat.
A génmegorzés szempontjabol legkedvezobb adottsagok tehat aranylag kedvezo, valtozatos termohelyi
viszonyok kozott tenyészo, nagy egyedszamu populaciok esetében vannak meg, ahol nemcsak a faji
sokféleség nagymeértékii (un. kompoziciondlis és trofikus diverzitds), hanem kedvezden valtozatos az
életkozosség terbeli strukturdja (szintezettség, mozaikossag). A szaporodasbiologiai szempontokbol
életképes populacioméretet is, amely hosszu tdvon fenntarthatd; ez adott esetben a populacio hatarain
messze tlterjedd kornyezet figyelembevételét is sziikségessé teszi.
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Az elterjedési struktura figyelembevétele a génmegorzésben

A legtobb faj térben tobbé-kevésbé tagolt populaciokban fordul eld, amelyek metapopulacios

rendszert alkotnak. A populacidégenetikat régota foglalkoztatja, hogy a tagoltsagnak milyen
kovetkezményei lehetnek, illetleg hogy a tagoltsag hogyan jarul hozza a genetikai polimorfizmus
fenntartasahoz.
A természetvédelem és a génmegdrzés kozponti kérdése, hogy rezervatum céljara inkabb kevés nagy,
vagy sok kis egységet jeloljenek ki. A kérdést demografiai szempontbol szemlélve, a nagy méretii
egységek jobbnak tlinnek, mivel a megdrzés biztonsaga igy a legnagyobb. Pusztan a genetikai
diverzitast tekintve, optimalis megoldasnak a sok kis egység kijelolése lenne, mivel a részpopulaciokat
eltéré szelekcids hatasok érik, igy fajszinten nagyobb diverzitds tarthatd fenn. A nagyobb egységek
kialakitasa mellett szol azok drifttel és mas véletlenszer(i hatasokkal szembeni jobb ellenallosaga.

Adaptivan egységes korzetek kijelolése génmegorzés tervezéséhez

A génmegoérzés egyik kozponti problémdja (és ez nemcsak a fakra érvényes), hogy nagyon
nehéz definialni az area azon részteriileteit, amelyeken beliil megérzési egységeket érdemes l1étrehozni.
Erre a célra az adaptivan egységes korzetek elve a legalkalmasabb.

Adaptivan egységes korzet alatt azt a populdciokollektivumot értjiik, amelyen beliil a
populdciok alkalmazkodottsaga szamottevéen nem tér el, és feltételezheto, hogy genkészlete hasonlo.
A korzetnagysag meghatarozasara legtobbszor genetikai markereket alkalmaznak, és a megallapithato
genetikai tavolsag alapjan hatarozzak meg azokat a populaciokat, amelyek mar eléggé eltéréek ahhoz,
hogy kiilon gondoskodjanak megérzésiikrdl. Ez a mddszer azonban nem feltétleniil célravezetd, mert
els6sorban a véletlen genetikai hatasokra érzékeny, az adaptiv tulajdonsagok viszont alig jatszanak
szerepet. A markerekkel kimutatott tavolsagok ezért inkabb a lehetséges maximalis korzetméreteket
érzékeltethetik.

A legkisebb életképes populiciéméret (,,LEP”) koncepcidja

A legkisebb életképes populiciéo ( ,LEP”; MVP: minimum viable population) az az
egyedszam, amely eleged6 a populacio tartos fennmaradasara egy adott élohelyen (National Research
Council 1991). Genetikai értelmezésben ez magaban foglalja az alkalmazkodoképesség hossza tavu
fennmaradasat is. A , LEP” elegendd nagy kell legyen mind az evoliicidképességnek, mind pedig a
genetikai diverzitasnak a megorzésehez. A legkisebb életképes populacio nagysagat a fajra jellemz6
genetikai rendszer, a demografiai viszonyok ¢€s a sok tekintetben josolhatatlan kornyezeti feltételek
hatarozzak meg. Ehhez nem elegendd egy adott mértékii diverzitas fenntartasahoz sziikséges
egyedszamot alapul venni. Az effektiv populaciomérettel kapcsolatos szamitasokbol tudjuk, hogy a
kiegyensulyozatlan parosodasi feltételek miatt a figyelembe vehetd effektiv egyedszamok a tényleges
(ivarérett) egyedszamnal altalaban egy nagysagrenddel kisebbek.

A legkisebb életképes populacioméret (LEP) levezetése genetikai adatokbél

Az életképes populacioméret meghatarozasa genetikai paraméterekkel haromféle modon
vezethetd le, mindharmat elsésorban gyors generaciovaltast produkald allatfajokra dolgoztak ki
(Loeschke et al., 1994):

e Kiszamithaté a heterozigdzis csokkenése alapjan (beltenyésztési LEP-méret, Ny, amikor a
heterozigota egyedek fogyasat veszik figyelembe adott populacio-1étszam mellett.

o Kiszamithat6 a variancia ill. diverzitas alapjan (variancia LEP-méret, N,,); ez a médszer az
allélvesztést, a genetikai variancia fogyasat veszi figyelembe. Amennyiben a cél a
géndiverzitas megorzése, ez a l1étszam az, amelyet figyelembe kell venni.
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e Kiszamithato a populacié fennmaradasa, perzisztenciaja alapjan (kihalasi effektiv méret, N.,.,);
ez esetben a szegregdlodo, azaz még polimorfizmust felmutatdé lokuszok szamanak
csokkenését veszik alapul (ezt a lehetséget a tovabbiakban nem targyaljuk).

A tobbféle megkozelités normalis koriilmények kozott hasonld eredményeket szolgaltat. Meg kell

azonban azt is emliteni, hogy valamennyi esetben az érintett génhelyeket semleges hatastinak tételezik
fel. Ha azonban adaptiv hatasu génhelyek valtozatossagara is kiterjed az értékelés, ez utdbbiak minden
bizonnyal nagyobb sullyal kell latba essenek (pl. rezisztencia-lokuszok valtozatossaga).
A LEP-méret szamitasaval kapcsolatban ki kell térni még arra is, hogy a populacié genetikai identitdsa
megOrzésének az is feltétele, hogy a génkészletet kiilsé genetikai hatasok se torzitsak migracio,
introgresszid révén. Mindazon fajok esetében, ahol a génaramlas szamottevd, ezzel a tényezdvel is
komolyan szamolni kell.

A LEP-méret meghatdrozdsa a beltenyésztés alapjin
A beltenyésztési egyiitthatd segitségével (1. 6. fejezetben) kiilonbozé populacioméretekre

kiszamithat6 a varhat6 beltenyésztettség adott szamu generacié mulva (66. tablazat). (Fas névények
esetében boségesen elegendd a 10 generacidra szamitott értékek figyelembevétele.)

Ne 10 T 100
generacio utan
5 0,65 0,99
10 0,40 0,99
25 0,18 0,86
50 0,09 0,63
100 0,05 0,39
250 0,01 0,18

66. tablazat - A beltenyésztési koefficiens (F) nagysaga 10, ill. 100 generacié utan az effektiv
populicioméret (V,) fiiggvényében (vo. a 101. abraval!)

Eszerint — szigoruan csak a beltenyésztettséget figyelembe véve — 10 generacidra szamolva mar
100200 egyed nagysagu effektiv populacio elegendd, kiilondsen ha szdmolhatunk kiilsé eredetii
génaramlassal is.

Az allattenyesztésben az ,,effektiv populacioméret” alatt a tenyésztési allomanyban (azaz a
populacidban) egymassal rokoni kapcsolatban nem allo egyedek szamat értik (Dohy, 1999), amelynek
jelentds szerepe van a nem kivant beltenyésztési hatasok elkertilésében. A definiciobol kivehetd, hogy
az allattenyésztok szamara a kérdés az, hogy mekkora az a fenntarthaté és tovabbtenyésztésre
alkalmas populacioméret, amely mellett a karos rokontenyésztés még elkeriilhetd. Ez esetben is tehat a
minimalis életképes populacid beltenyésztés utjan valé meghatarozasarol van sz6 (101. abra). (Meg
kell emliteni, hogy a konzervaciobiologiaban is gyakran az ,.életképes populacid™ helyett az ,effektiv
populécio” kifejezést hasznaljak.)

Az allattenyésztésben a heterozigozitds csokkenésének figyelembevételével a minimalis
populacioméretet megkozelitdleg 200 koriili, egymassal nem rokonsagban allo egyednek adjak meg.
Ez esetben a beltenyésztettség elhanyagolhaté, mintegy 0,2 szazalékos iitemben novekszik
generaciorol generaciora. A heterozigozitas csokkenésével jellemzett rokontenyésztettség viszont mar
generacionként 0,5, 0,9, illetve 1,8 szazalékkal novekszik, ha a populacié 1étszama 100, 50 illetve 25
egyedre csokken (101. abra, 66. tablazat).
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101. dbra - A heterozigotdk nemzedékenkénti csokkenése (szazalékban) az ,effektiv
populacidoméret” fiiggvényében (Wright nyoman, in: Dohy, 1999)

Terepi vizsgélatok a konzervaciobiologiailag elfogadhatdé minimum-létszamokra altalaban
allatfajokra allnak rendelkezésre. Ezek a szamok meglehetdsen alacsonyak; a kanadai vadjuhra pl. mar
100 egyed feletti 1étszamot megfelelonek talaltak egy 70 éves vizsgalatsorban, azonban genetikai
elemzések nélkiil (Standovar — Primack, 2001). Ugyanez a forrds azonban ismerteti Lande
eredményeit is, aki gerincesekre az 5000-es létszamot tartja hosszi tavon valdban realisnak, a
természettdl erésen hullamz6 egyedszamu gerinctelen fajokra és egynyéariakra pedig 10 000 db-ot tart
biztonsagos egyedszamnak.

LEP-méret meghatdrozdsa allélvesztés-valésziniiség alapjdn

A populacidoban bekovetkezett parosodas nyoman 1étrejové utddnemzedék génkészlete a sziilo-
nemzedék génkészletébdl vett véletlen ,,genetikai minta”. Minél kisebb a populacid létszama, annal
inkdbb nd a ,mintavételi hiba”, azaz a véletlen sodrodas, allélvesztés valosziniisége. Az életképes
populécio nagysaga tehat levezethetd az allélok elvesztésének statisztikai valoszinliségébdl is.

A hatasos génmeg0Orzéshez sziikséges teriilet nagysaga és a meg0Orzott genetikai valtozatossag
kozotti exponencialis kapesolat lehetetlenné teszi a ,.teljes” variancia megdrzését. Latni kell azonban
azt is, hogy ezt a természet sem teszi: a természetes genetikai sodrodds nem mas, mint az elégtelen
mintavétel okozta génkészlet-vesztés. Egy adott allél fenntartisihoz  sziikséges  effektiv
populaciolétszam a gyakorisag (p) csékkenésével exponencialisan né (102. abra)




N

300-2
250 4
200 4
150-;

100 4

50 4

2 4 6 8 10
allélgyakorisig (p%)
102. abra - Adott gyakorisagu allél 95%-os valdsziniiségli fenntartasahoz sziikséges életképes
populacid (Ny,) effektiv 1étszama (Matyas Cs., eredeti)

A ritka allélek elvesztésének kockazatat a kovetkezOképpen vezethetjiikk le. Amennyiben egy
adott génhelyen egy allél ¢ gyakorisaggal fordul eld, akkor annak a valosziniisége, hogy a
populaciobol véletlenszertien kivalasztott egyed nem hordozza az adott allélt

P=(1-q
N egyedszamu mintara pedig
P=(1-g™

Minél kisebb a kérdéses g gyakorisag, természetesen annal nagyobb N értékre lesz sziikség. Krusche
és Geburek (1990) szerint az allélvesztés-valdszinliség alapjan kalkulalt legkisebb ¢életképes populéacio
nagysaga az

Nyor = log (1-[1 = P]"™) /log (1 — q)

képlet szerint alakul, ahol

1 — P = -annak valdszinisége, hogy a mintaban a ¢g-nal gyakoribb allélek legalabb egyszer
el6fordulnak,

M = aritka allélek 0sszege (valamennyi szamitasba vett génhelyen), és

q = aritka allélek gyakorisagi hatara.

A 67. tablazat alapjan megallapithato, hogy aranylag szigoru feltételek mellett is néhany ezer egyed
nagy szamu ritka allél megdrzésére képes.
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P q Egyedszam (N,,)
M =1 M =10 M=100 |[M=1000

0,01 0,05 90 135 180 225

0,01 459 687 916 1146

0,005 919 1378 1837 2296
0,005 0,05 104 149 193 238

0,01 528 757 986 1243

0,005 1058 1516 1976 2435

67. tablazat - Legkisebb életképes populacioméret (V,,) meghatiarozasa P allélvesztési
valésziniiségekre (Krusche — Geburek, 1990)

A tablazat harom gyakorisagi minimumra (¢) adja meg az egyedszamot, eltéré szamu ritka alléi
(M) esetére. Elofeltétel, hogy valamennyi genotipus homozigdta a populacioban. Amennyiben Hardy-
Weinberg-egyensuly all fenn, az egyedszamok felezend6k.

A tobbféle megkozelités alapjan megallapithato, hogy a meghatarozott kockazati tényezoktol és
elofeltételektdl fliggden, effektiv populacidoméretben szamitva is t6bb szazra tehetd az életképes
populacio minimum-létszama. Természetes fas populdciok esetén ennél egy nagysagrenddel nagyobb
tényleges létszammal szamolhatunk.

A fajok kozott a genetikai rendszer tekintetében lényeges kiilonbségek vannak. Ezért az
életképes populdacioméret nagysagat nem lehet a faj sajatossagai nélkiil, sematikusan meghatarozni.

Mindségi és mennyiségi (mono- és poligénes) bélyegek eltérd érzékenysége

A legkisebb életképes populacidméret megallapitasakor figyelembe kell venni az antropogén és
mas szelekcios hatasokkal szembeni érzékenységet is. Ujszerti (pl. savas es6k) vagy szokasosnal
erésebb Okologiai valtozasokra (pl. éghajlatvaltozas) a semleges vagy poligénes 6roklédésti és az
egygénes oroklodésih tulajdonsagok eltéréen reagalnak. Leggyorsabb valtozasra monogén 6roklodési
tulajdonsag esetén szamithatunk, dominans allél esetén egyetlen generacio is elég lehet az eltinéséhez,
ahogy azt a természetes szelekcidoval kapcsolatban bemutattuk. A poligénes 6roklodésii szelektiv
tulajdonsagok modosulasa csak fokozatosan lehetséges. Ebbdl az kovetkezik, hogy amennyiben a
génmegorzeés elsdsorban kvantitativ tulajdonsagokra irdnyul, a véletlen kdrnyezetvaltozasok hatasaval
kevésbé kell szamolni, mint mindségi bélyegek esetén.

Az erdei fas novények génmegorzése

A génmegdrzés altalanos célja az erdei fas ndvények tekintetében — hasonléan mas
élélénycsoportokhoz — a genetikai valtozatossag, az alkalmazkodoképesség, tagabb értelemben az
evolucios képesség fenntartasa, amely a fajok és populdciok hosszu tavu fennmaradasanak lényeges
elofeltétele.

A génmegorzés elozményei az erdészetben

Csak a masodik vildghabora utani évtizedekben valt altalanossa a felismerés, hogy az erdei
fafajok termesztésének biztonsaga is génkészletiik megdrzésétdl fiigg (Band — Matyas, 1973; Matyas
Cs.,, 1979). Vilagossa valt, hogy a ,genetikai tartamossag” eléréséhez aktiv génmegérzési
rendszabalyok sziikségesek. Magyarorszagon a gazdasagilag jelentds fafajok génmegorzését elvileg
évtizedek oOta a tartamos erdOgazdalkodas elofeltételének tekintették. A hazai erdészeti nemesitd
tevékenység ,aranykoraban” (1960-as, 1970-es években) jelentds erbfeszitések torténtek a
fatermesztés szempontjabol értékes genetikai er6forrasok megdrzésére (szarmazasi kisérletek,
magtermeld alloméanyok, génbankok révén).
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Az erdei fafajok genetikai jellegzetességeinek és a genetikai eréforrasok allapotdnak hianyos
ismerete miatt azonban kifejezetten génmegdrzésre iranyulé modszerek alkalmazasara a nemesités
tevékenységi korén kiviil csak korlatozottan keriilhetett sor. Ki kell emelni a magtermeld allomanyok
kijelolésével kapcsolatos munkat (Matyas V. 1958, 1960; Matyas Cs. — Palotas, 1979), amelynek
soran fontos szempont volt a kivalé genetikai adottsdgi populaciok védelme ¢és fenntartasa. A
magtermeld allomanyokon belill egy kiilon kategoriat kiilonitettek el, amely elsédlegesen
génmegOrzési célokat szolgalt. A nyolcvanas évek elejére kialakult — mai szemmel is teljesen
korszerinek tekinthetdé — koncepcid részletes ismertetése Tompa — Sziklai (1981) FErdészeti
névénynemesités c. konyvében talalhatdo (91-94. o.). Sajnalatos modon az elképzelések gyakorlati
megvalositasara az akkori gazdasagi kornyezetben nem keriilt sor. A gazdasagilag alarendelt szerepet
jatszo elegyfajok, masodrendi fak és cserjék esetében a génmegérzés passziv (faj-)védelemre
korlatozodott. Ritka kivételt képeztek a termesztett gylimolcsfajok vad rokonai; e tekintetben
kiemelend6 Terpd Andras, a hazai vadkorte fajok feltarasa és archivaldsa terén végzett széles kori
tevékenysége (Terpo, 1963).

A természetvédelem és a génmegorzés kapcsolata

A védett novény- és allatfajok, az altaluk alkotott Okoszisztémak fennmaradasa érdekében
hozott eréfeszitések hosszu tavon csak akkor lehetnek eredményesek, ha elkeriilhetd a populaciok
genetikai Osszetételének nem kivant megvaltozasa, azaz a védeni kivant fajok identitdsa megdrizheto.
Ebbdl nyilvanvald, hogy a természetvédelem végsé soron genetikai kérdés is, a génmegOrzés
szempontjainak figyelembevétele a gyakorlati természetvédelmi teenddket alapozza meg.

A természetvédelem és a génmegorzés szempontjai kozotti kiilonbség inkabb csak szemléleti, a
célok és feladatok sok tekintetben azonosak. Mig a hagyomanyos természetvédelem a biodiverzitas
védelmét taxondmiai oldalrdl kozelitette meg (meghatarozott fajok, valtozatok képezték a védelem
targyat), addig a génmego6rzés a faji, faj alatti bélyegek eredendd forrasat, magukat a géneket helyezi a
figyelem kozpontjaba. A természetvédelmi megkdzelités elsdsorban a természetes vagy
természetszerii 0koszisztémak Oshonos fajaira Osszpontosit, mig a génmegdrzés tevékenysége a
gazdasagilag hasznositott kultarfajok felél indult. Ma mar azonban egyre kisebb a kiilonbség a
védelemre érdemesiiltség megitélésében: a természetvédelmi torekvések egyre inkabb magukéva tették
a dinamikus szemléletet, és az 6shonos fajok és okoszisztémak mellett a kultarfajok, ill. kultirhatas
alatti €él6 rendszerek is egyre nagyobb figyelmet kapnak. A természetvédelem dinamikus
szemléletének terjedésével a célok és eszkozok kozeledése allapithatdé meg. Kijelenthetd, hogy
korszeri természetvédelem a genetikai szempontok figyelembevétele nélkiil nem is valdsithaté meg.

Magyarorszagon az erdoteriileten beliil védettséget ¢élvezd teriiletek aranya eurdpai
viszonylatban kiemelkedd. Pusztan teriileti statisztikai alapon ugy tlinhet, hogy a kijelolt teriiletek az
erdei fafajok genetikai diverzitasanak fenntartdsara elegendok, ill. ezt a szerepet is betoltik. Latni kell
azonban, hogy a szigoru védettséget €lvezd terliletek zome szélsdséges vagy ritka élohelyekkel
kapcsolatos, sokszor jellegzetes lagy szaru életk6zosségek, vagy éppen ,karizmatikus megafauna”
(fekete golya, tiizok) védelmére iranyul. Egyes esetekben éppen jellegzetes kultirhatas alatti teriiletek
allnak védelem alatt (Hortobagy, Balaton-felvidéki kaszalok, szentgyorgyvolgyi szalalderdo).

Egyéb konvencionalis funkcidik mellett a természetvédelem alatt allo teriiletek génmegdrzésre
is alkalmasak lehetnek. A passziv védelem azonban, mint mar emlitettiik, nem teljesen elégiti ki a
kovetelményeket. Ennek két oka van:

o A természetvédelmi teriiletek mas szempontok szerint lettek kivalasztva és legtobb esetben
valamilyen kiilonleges vagy ritka kornyezetre, ¢l6helyre terjednek ki, és a gazdasagi erdok
okologiai feltételeit nem reprezentaljak.

e Jogi akadalyai lehetnek annak, hogy a teriileten szaporitdanyagot gylijtsenek, vagy a
populacidk fennmaradasa érdekében mesterségesen segitsék a feltijuldst, vagy modositsak a
teriiletet. Ezért a természetvédelmi teriiletek lehetOségeit gondosan meg kell vizsgalni, de
semmiképpen sem nyujthatnak teljes korli megoldast a kérdésben.

Az aktivan kezelt in situ erdészeti génrezervatumokban a fenti problémak elkeriilhetok.
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Az erdészeti génmegorzési stratégiat meghatarozo szempontok

Erdei fafajok LEP-mérete

Ha az effektiv populaciomérettel jellemzett minimalis egyedszamot kb. 1000 egyedben
hatarozzuk meg, ez legalabb 10 000 egyedet feltételez a legkisebb életképes populacidban. Ekkora
egyedszam fenntartasahoz legalabb 10 ha-os teriiletre van sziikség.

A meg06rzés masik feltételének, a kiils6 eredetli genetikai hatdsok minimalizalasanak azonban ez
a méret a legtobb fafaj esetében alig tesz eleget. A génaramlasi adatokbol ismeretes, hogy az 10-20
ha-os allomanynagysagnal is még szamottevd lehet. Ez mindaddig nem jelent gondot, amig a
rezervatum kornyezetében hasonld génkészletii, természetes allomanyok talalhatok. Idegen szarmazas,
genetikailag leromlott allomany vagy introgressziora képes rokon faj szomszédsaga azonban
egyaltalan nem kivanatos. A LEP-nagysag szempontjabol eltér6 elbiralast igényelnek azok a fafajok,
amelyek eleve alacsony egyedsiiriiségben fordulnak elé (pl. berkenyék), illetve azok, amelyeknél a
vegetativ szaporodas jelentds szerepet jatszik (fehér nyar, akac).

Genetikai markerek felhaszndldasa a megorzési stratégia tervezéséhez

Az erdészeti génmeg0rzes stratégiaja a fajra jellemzd, kozos allélok és a helyi alkalmazkodas
soran fontosnak bizonyult allélok megdrzésére kell iranyuljon. Az adaptiv tulajdonsdgok genetikai
valtozatossagara vonatkozo6 adatok azonban csak ritkan allnak rendelkezésre. A szakemberek tobbsége
hatarozottan tdmogatja a tobbségében semleges izoenzimekkel, DNS markerekkel megalapozott
génmegorzési stratégiakat. Ebben kozrejatszik, hogy az emlitett vizsgalatok a terepi kisérletekhez
képest gyorsan és olcson, kis személyzettel elvégezhet6k. Ennek a megkozelitésnek a korlatait a 7.
fejezetben részletesen targyaltuk.

A megorzendo populdaciok szama

A megbrzési stratégia eldontésénél alapvetd szempont, hogy az intraspecifikus diverzitas
mennyire oszlik meg a metapopulaciok, populacidk kozott. Egyes szerzok, igy pl. Rehfeldt (1989) a
duglaszfenyd fenologiai és kvantitativ valtozatossagat elemezve addig elmennek, hogy a faj teljes
genetikai valtozatossagat szinte teljes egészében képviselve latjak egyetlen populacidban, mig a
kutatok tobbsége lokalisan adaptalodott populaciostruktiraban gondolkodik.

Genetikai szempontbdl a fenntartanddé populdcidoszdmot az hatarozza meg, hogy a genetikai
valtozatossdg mekkora hanyada talalhaté a populaciokon beliil, illetve azok kdzott. Erre vonatkozolag
a Ggy, illetve Fgr értékek adnak eligazitast (legalabbis a vizsgalhato allélok tekintetében). Mivel a
populéciok kozotti differencidltsag mértéke sok egyéb tényez6 mellett a faji elterjedés mintazatatol is
fligg (0sszefliggd vagy tobbé-kevésbé fragmentalt vagy alacsony egyedstiriiséggel elegyes stb.), ezért
arra a kérdésre, hogy hany populaciot célszerii megérizni egy adott térségben (pl. nagytajban) szinte
lehetetlen altalanos érvényi valaszt adni. Az bizonyos, hogy még hatékony génaramlast biztosito,
Osszefiiggd elterjedést mutatd fajok esetében is célszerli az adaptivan egységes korzeten, tajcsoporton
beliil legalabb 2—3 populaciot kivalasztani. Ugyanakkor a termdhelyek kivalasztasanal torekedni kell
eltérd adottsagu (kitettség, alapkodzet, vizgazdalkodas stb.) helyszinek kivalasztasara.

Ritkabb fafajok esetében a megorzés korlatait éppen az arra alkalmas helyszinek kis szama
fogja jelenteni. Alacsony egyedsiiriségli fajok esetében egy-egy Osszevontan kezelt ,,populacio” tobb
kozséghatarra is kiterjedhet.
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A génmegorzésben alkalmazott modszerek

Statikus megorzés: ex situ gylijtemények, génbankok

Az alkalmazandé meg0Orzési modszert eldonti, hogy pontosan mit akarunk meg0rizni. Ha
meghatarozott egyedek (genotipusok) valtozatlan formaban valo megdrzése a cél, akkor statikus
génmegorzéshez kell folyamodni. Ugyancsak statikus modszereket kivannak azok a veszélyeztetett
igen kis létszamu (1 10-50 egyed) populacidk, amelyek természetkdzeli (erdészeti) modszerekkel nem
Orizhetok meg, vagy létiiket hirtelen fellépd, katasztrofaszeri hatasok veszélyeztetik. Statikus
modszerekkel tartjdk fenn a mezOgazdasagban eldallitott fajtakat és egyéb fajta jellegii
novényanyagokat is. Az erre a célra szolgald un. bdzisgyiijtemények feladata legtobbszor nem
korlatozodik a génforrasok hossza tavi fenntartasara, hanem magaban foglalja a ndvényanyag
felszaporitasat, értékeld vizsgalatat és kozreadasat is. Az ilyen tipust, hasznositast is megvalositd
gyljteményeket aktiv gytijteménynek nevezik.

Fontos

In situ (/at. ,,helybeni”) génmegorzés: a génkészlet fenntartasa dontden a természetes szelekcios erok
révén, legtobbszor a faj eredeti él6helyén. A dinamikus (valtozast engedd) modszer lehetéséget ad a
mikroevolucios folyamatok akadalytalan érvényesiilésére.

Ex situ (lat. ,,él6helytdl tavoli”) génmegorzés: genotipusok, esetleg populaciok statikus (valtozatlan
formaban vald) fenntartdsa a természetes ¢l6helytdl tavol, altaldban mesterséges feltételek kozott pl.
tarolt mag formajaban, klongyiijteményekben; allatok esetében tenyésztd telepeken, allatkertekben stb.
Az in situ génmegoOrzéssel szemben hatranya, hogy kizarja a természetes evolucios folyamatokat, és
intenziv mddszerek alkalmazasa esetén (pl. szOvettenyésztés, DNS-konyvtar) a spontan genetikai
valtozasok valoszintlisége is megnovekszik.

A gyljteményszeri elhelyezés mindenfajta szelekios munka kezddlépése, igy az ex situ statikus
modszerek meghonosoddsa a nodvénynemesitési munka intézményesiilésének velejardja. Hazai
vonatkozasban ki kell emelni a Janossi Andor akadémikus altal Tapidszelén Iétrehozott Agrobotanikai
Intézetet, amely az agrargénforrasok kozponti, aktiv gylijteménye. Erdészeti vonatkozasban elsGsorban
az ERTI hozott Iétre a legfontosabb erdészeti fajokbdl gylijteményeket, az 1950-es évek elejétdl
Sarvaron, Szombathelyen, Kisunyomban, Go6dollon és mas helyeken. Az aktiv gylijtemények
alaptipusai a kdvetkezok:

Mag- (és pollen-) bank: a magtarolas az egynyari mezégazdasagi névények esetében jol bevalt
eljaras. Elonye, hogy kis helyigényli, igy aranylag olcson iizemeltethetd. A tarolt magtételek
életképességétol fliggden, 8—10 évenként tenyészkerti utdntermesztés sziikséges. Erdészeti fajok esetén
elénnyel; raadasul egyes fajok minddssze 1-2 évig tarolhatok (t6lgy, biikk). Mindezek miatt a
magbank az erdészeti fajok génmegoOrzésében csak alarendelt szerepet jatszhat, egyes specialis
esetektdl eltekintve (pl. veszélyeztetett populaciok magjanak atmeneti tarolasa, valamint egyes, hosszi
tava, tobb évtizedes tarolasra alkalmas fajok esetében). A nemzetkozi erdészeti gyakorlatban sokfelé
megtalalhato ,,magbankok” a hosszl tavli génmegorzés funkcidjanak alig felelnek meg, sokkal inkabb
magtaroloként szolgalnak. Itt kell megemliteni a pollen formajaban valo tarolas lehetoségét is, ami
egyes szélbeporzo fajoknal (elsdsorban fenydknél) lehetséges megoldas. A biztonsagos tarolas tartama
azonban a tiz évet itt sem haladja meg.

Klénbank (klénarchivum, bazisiiltetvény, torzsgyljtemény): lehetdséget ad a kivalasztott
egyedek genetikailag valtozatlan megérzésére dugvanyozott egyed, anyaté vagy oltvany formajaban,
viszont hely- és koltségigényes. Anyatelepszerli fenntartds esetén nincs mod érett koru (termd)
egyedek nevelésére. Dugvanyozéssal (autovegetative mdédon) nem szaporithaté fajok esetében
szaporitasi modként — az intenzivebb biotechnologiai eljarasoktol eltekintve — csak a heterovegetativ
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szaporitas, azaz a koltséges oltas johet szamitdsba (fenydk, keménylombos fajok). A klonbank a
szigoruan vett génmegodrzési feladatok mellett mas, a nemesités szempontjabdl is fontos funkciot is
ellathat (szaporitdanyag-forras, klonvizsgalatra vagy eldzetes szelekciora alkalmas kisérleti teriilet),
ezért az egyedfenntartds nélkiilozhetetlen és altaldnosan elterjedt eszkoze. Tekintettel a magas
koltségekre, klonbankokban elsdsorban azon egyedek elhelyezése torténhet meg, amelyek gazdasagi
szempontbdl eldnydket igérnek, azaz a klonbank az eddigiekben szinte kizarolagosan a fatermesztést
és a dekorativ fajtak eldallitasat szolgald nemesités bazisa volt. A jelenleg folyamatban 1évo
génmegoOrzési program keretében a veszélyeztetett fajok egyedeit is klonbankban helyezik el.

In vitro génbank: az in vitro (laboratoriumi) eljarasok bér- ¢és helytakarékosak, de
eszkozigényilk magas. A technologiai igényesség mellett zavard kiilsd hatasokra is érzékeny
megoldas, mert pl. egy hosszabb aramkimaradas évek munkajat teheti tonkre. Erdészeti fafajok
esetében a teljes novény regeneralasa még nem problémamentes, emellett szdmolni kell a tarolas alatti
genetikai valtozasokkal is (szomaklénos variansok létrejotte). fgy a modszer igéretes ugyan, de
egyeldre nem alkalmazhato széles korben. Ugyanez mondhatod el a ma mar technikailag lehetséges
DNS-konyvtarakkal kapcsolatban is. Technikailag a DNS vagy szakaszai etanolban vagy plazmidban
eltarthatok. A jovo lehet6sége a szekvenalt DNS-szakasz bazissorrendjének digitalis archivalasa is.

Fafaj Genotipusok (db)
Populus alba 164
Populus nigra 148
Populus canescens 6
Populus tremula 11
Salix dalba 320
Fraxinus angustifolia ssp. pannonica |52
Picea abies 1200
Robinia pseudoacada 300
Pyrus sp. 40
Sorbus sp. 150
Pinus nigra 200
Pinus sylvestris 648
Larix decidua 197

68. tablazat - A hazai erdészeti génbankokban 6rzott genotipusok szama* (OMMI adatai)

Fontos

Klonbankok létesitéesének altalanos kovetelmenyei

A klonbankban a fenntartast ugy kell megtervezni, hogy elére nem lathat6 elemi karok, katasztrofak,
teriilethasznositasi valtozasok, kartételek a fenntartott egyedek megdrzését ne veszélyeztessék.
Torzs- (bazis-)gyljteményt lehetdleg allami tulajdonban 1évé teriileten kell létrehozni. A hazai
gyakorlatban a legalabb két helyszinen, minimum harom-hdrom egyed megdrzése valt be. A
génforrasok védelme érdekében a teriilet bekeritése feltétlentil sziikséges.

A klonbankok a kezdeti jelentds beruhazas és néhany évi intenziv apolas utan extenziv modszerekkel
hosszu ideig fenntarthatok. Fontos eldfeltétel, hogy a potlasok szakszeriien, klonazonos anyaggal
torténjenek meg, €s a a klonarchivum leirasat, klonjegyzékét folyamatosan aktualizaljak. Ehhez
szervezetnél kell elhelyezni (OMMI, felel6s nemesitd, gazdalkodo). A tapasztalatok szerint a helyi
kezeld szervezetek — megfeleld forrasok biztositasa esetén — az aktualis fenntartdsi munkékat
ellatjak, de a dokumentaciok aktualizalasara, hosszl tavia megérzésére a gyakori személyi valtozasok
miatt nem alkalmasak.
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Génmegorzés ex situ iiltetvényekben

Egy populacié eredeti eléfordulési helyt6l tavoli, azaz ex situ megdrzésére kiillonb6z6 okokbol
keriilhet sor. Indokolhatja a meg6rzend6é populacio helyszini felujitasanak nehézsége, valamint a
kornyezeti feltételek megvaltozasa. Ex situ megdrzést igényelhetnek az idegenhonos fafajok értékes
populacidi, valamint az O&shonos fafajok veszélyeztetett szarmazasai. Ilyen esetekben akar
génrezervatumok ex situ telepitése is szadmitasba johet; ezek a dinamikus génmegdrzés kiilonleges
esetei.

Mesterséges beavatkozads sziikséges azon esetekben is, amikor kornyezeti kar, igy pl.
légszennyezés vagy miszaki beavatkozas (pl. Utépités) veszélyezteti a populaciot. A Kozép-
Eurdpaban szamottevé 1égszennyezés miatt pl. a Cseh- és Német-Erchegység pusztuld lucfenyveseit
és még fellelhetd jegenyefenydit atfogd program keretében evakudltik kevésbé veszélyeztetett,
alacsonyabb tengerszint feletti magassagu iiltetvényekbe.

A nemesitési és szaporitdbanyag-termesztési tevékenység soran 1étrehozott objektumok tébbsége,
ha megszoritasokkal is, a génmegérzés bazisaiként veendOk figyelembe. Ezt elsdsorban a
génmegorzéssel jaré magas koltségek és korlatozasok indokoljak: amennyiben egy mas célra telepitett
objektumban a génmegorzés valamely részfeladata megvalosul, azt érdemes szdmitasba venni. Ilyen
tipusu iiltetvények a kovetkezok:

e utddallomanyok, azaz ismert szarmazasu szaporitdanyagbol, a szdrmazas génkészletének
megorzése vagy kimentése (evakualasa) érdekében létrehozott fadllomanyok;

e szarmazasi kisérletek, azaz nagyobb szamt, ismert szdrmazasbol, statisztikailag értékelhetd
elrendezésben telepitett kisérletek;

e utddvizsgalatok, azaz ismert leszarmazasta utdédnemzedékek ismétléses telepitései;

e klonkisérletek, azaz azonositott klonok (tobbnyire statisztikailag értékelhetd elrendezésben
telepitett) iiltetvényei;

e magtermesztd Tlltetvények, azaz azonositott klonokkal, esetleg magoncokkal 1étrehozott
torzsiiltetvények.

Mintagyiijtés genetikai vizsgalathoz, 6sszehasonlito elemzéshez

Amennyiben nem genotipusokat, hanem populaciokat kivanunk ex situ megoérizni, a magot, ill.
dugvanyt/oltogallyat valamilyen mintavételi elv szerint kell begyiijteni. A megfeleléen reprezentativ
mintahoz elvileg ismerni kellene a faj genetikai strukturaltsagat, az egységesnek tekinthetd effektiv
populdcioméretet, a fajra jellemz6 génaramlas mértékét, a parosodas rendszerét stb. Ezek az adatok
csak nagyon kevés fafaj esetében allnak rendelkezésre, ennek ellenére a begyljtétt minta — a
rendelkezésre allo id6 és anyagi forrasok fliggvényében — legyen lehetdleg genetikailag reprezentativ,
€s maximalis genetikai valtozatossagot kellene tartalmazzon. A tovabbiakban a mintavételezés elveit
ismertetjiilk azzal, hogy ezek nemcsak a génmegorzésnél, hanem a természetkozeli szaporitoanyag-
gazddlkodas soran is alkalmazhatok, alkalmazandok.
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A populdacio genetikai jellemzéséhez sziikséges egyed-(minta-)szam

A mintavétel célja ez esetben a populacidé genetikai diverzitasjellemzéinek meghatarozasa. A
»~megfeleld” mintavétel meghatarozasahoz statisztikai kiiszobértékeket kell definialni. A sziikséges
mintanagysagot (S) egy lokuszra szamitva, a kdvetkez6 kozelité képlet adja meg (Guarino et al., 1995
nyoman modositva):

%r+1,65 05
2g

o

ahol
q = a figyelembe vett allélgyakorisag also hatara,
7 = a legritkabb allélbdl elvart darabszam a mintaban.

A képlet g = 0,05 és = 1 esetére minimalisan 30 koriili egyedszamot ad meg; hangstlyozni
kell azonban, hogy ez a mintaszam egyetlen lokuszra van vonatkoztatva.

A mintazds biztonsadgat némileg megnovelve (tobb lokusszal szamolva) a populacionkénti
mintavétel alsd hatarat 50 egyed kivalasztasanal adhatjuk meg. Ezt a mintaszamot alkalmazzak pl. az
allozimatikus valtozatossag vizsgalata soran.

Ennél 1ényegesen kevesebb egyedet kell megvizsgalni akkor, ha olyan genetikai jellemz6rol van
sz0, amely populacion beliil elvileg valtozatlan (cpDNS haplotipusok). Erre 10-nél kevesebb egyed is
elegendd lehet.

Populaciot reprezentalo magminta begyiijtése

Ha 06sszehasonlitas céljabol a populaciot egy begyljtott magtétellel akarjuk jellemezni, 50-nél
kevesebb egyed elegendd, hiszen a szabad beporzéas miatt a magtételben a nem mintavételezett, de
porzdpartnerként szolgald egyedek is képviselve vannak. A forrasok altaldban megegyeznek abban,
hogy minimalisan mintegy (10-) 15 egyedrdl gylijtott magminta (fanként legalabb 25-30 szem) mar
kielégiti a feltételeket a genetikai reprezentacio tekintetében. Ha lehetséges, inkabb tobb egyedrdl
kevesebb, mintsem kevés egyedrol sok magot gytijtsiink. Természetesen wjult alloményban a
kivalasztott egyedek kozott lehetdleg minél nagyobb tavolsag tartasa célszerli, az esetleges rokoni
kapcsolat elkeriilése érdekében. (Génrezervatumok felujitdsahoz ennél alaposabb mintavételre van
sziikség, 1. ott.)

Dinamikus génmegorzés

Genetikai értelemben egy kivalasztott populacio dinamikus megdrzése a szaporodasi kozosség
fenntartasat, (azaz a rekombindcio lehetéségének a megdrzését), és ezen keresztiil a diverzitds
optimalis szinten tartasat jelenti.

Dinamikus mddszer akkor alkalmazhato, ha a populacié az eredeti (in situ) vagy termdhelyileg
hasonl6 helyszinen (ex situ) természetkdzeli modszerekkel fenntarthatd és megujithatd. A dinamikus
génmegorzés nem kivalasztott egyedek (genotipusok), hanem a populdcio aktualis génkészletének
megorzésére iranyul. Vilagos, hogy ezt a stratégiat az alkalmazkodoképesség, ill. altalaban a genetikai
valtozatossag megérzése céljabdl alkalmazzuk. A megdrzés sohasem lehet teljes korli, egyrészt mivel
az ivaros szaporodas miatt (szegregacio, rekombinacid, mutacié és migracio révén) folyamatosan 1j
genotipusok allnak eld, masrészt pedig a térben-idoben valtozd kornyezet szelekcids nyomasa
iranyitottan modositja a génkészletet.

A dinamikus génmegdrzés soran a génkészlet megérzését a természetes megujuldsi
folyamatokra bizzuk, vagyis teret engediink a mikroevolticios és szukcesszios folyamatoknak. Ebbol a
modszer problematikussaga is rogton kivilaglik: a szukcesszios sorok elején elhelyezkedd tarsulasok
fafajainak beavatkozas nélkiili fenntartasa csak akkor lehetséges, hogyha a szukcesszio elérehaladasat
valamilyen kedvezétlen termdhelyi tényezd megakadalyozza. A dinamikus génmegérzés ezért
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altalaban nem jelentheti a kivalasztott populaciok magara hagyasat, annak igény szerinti fennmaradasa
érdekében id6szakos beavatkozasok sziikségesek.

Génmegorzés in situ

Az in situ, azaz eredeti terméhelyen torténd génmegbrzés feladata erdei fafajok esetében
legtobbszor a meglévd valtozatossdg populacio-mintakban valé megorzéseként definialhatd. A cél
nem a jelenlegi populaciok génkészletének, az dsszes fellelhetd génvaltozatnak (allélnak) minden aron
véltozatlan formaban, mintegy muzeumként vald fenntartasa, hanem sokkal inkabb az
alkalmazkodoképesség, az evolucios képesség igen hosszu idotartamra tervezett megorzéset jelenti.

Ez a megOrzési tipus, ahogy azt mar emlitettiik, részben atfed a természetvédelem feladataival.
A védettség valamely fokat ¢élvezd teriiletek a génmegdrzés kovetelményeinek akkor felelnek meg, ha
a kérdéses fafaj esetében a populaciéo génkészletének hossza tavu, valtozatlan megérzése biztositott.
Alkalmatlan a védett teriilet a génmegdrzésre akkor, ha az aktiv génmegorzés olyan beavatkozasokat
igényel, amelyek az eldirasokkal Osszegyeztethetetlenek, igy pl. elegyarany-szabalyzd gyéritések,
felujitd vagasok, mag €s egyéb szaporitdanyag gyljtése. Ez elsdsorban a szigortian védett teriileteken,
az erd6- és bioszféra-rezervatumokban okozhat nehézséget.

Nem szavatolhat6 a génkészlet meg6rzése a magtermelé allomanyok esetében sem, hiszen azok
megfeleld feltjitasa, utodallomanyok létrehozasa kivanatos ugyan, de lizemtervileg nem el6irt feladat.
Az in situ génmeg0rzes céljara ezért kiilon erre a célra 1étrehozott teriiletekre, a génrezervatumokra is
sziikség van.

Geénrezervatumok

A génrezervatum kivalasztasanak altalanos szempontjai

A genetikai valtozatossag részletes ismerete hidnyaban a megOrzendé populaciok
kivalasztasanal az alabbi szempontokat célszerli figyelembe venni.

e A kijelolést adaptivan egységesként kezelhetd korzetekre kell alapozni.

e Kiilonos tekintettel kell lenni a veszélyeztetett el6fordulasokra.

e Egyedi elbiralast igényelnek a {6 elterjedési teriilettdl tavol esd, esetleg kiilonleges okologiai

szituacioban tenyészd populaciok.

A génkészlet hossza tavi fenntartasanak, és a lehetGségek hatarain beliil kiilsé befolyasoktol
mentes Ontorvényll dinamizmusanak biztositdsa a génrezervatumot minden mas, génmegdrzésre
hasznositott objektumtdl és eljarastol megkiilonbozteti. A génrezervatumnak elegendé nagysagunak
kell lennie ahhoz, hogy megfeleld biztonsaggal szavatolni lehessen a populacid tulélését, a
mikroevolucios és alkalmazkodasi folyamatok haboritatlansagat, azaz el kell érje a legkisebb életképes
populacié méretét.

Migracio, introgresszio és szelekcios drift kizdardasa génrezervatumokban

Ha a génrezervatumba iranyuld génaramlas kedvezétlen tulajdonsadgokat hordozo allélok
szelekcioval érintett allélok visszaszorulasa. Egyes vélemények szerint a nem kivanatos allélokat
hordoz6 egyedek megfelelden stirli ujulat esetén kiszelektalodnak.

A migracios és szelekcios hatasok egybevetésekor azonban kimutattuk, hogy a szelekcio
hatékonysaga a génaramlassal érkez6 allélokkal szemben gyenge. Emellett bizonyos allélok szelekcios
elénnyel is rendelkezhetnek (pl. bohoncdsséget22 meghatarozo allélok), introgresszio esetén pedig a
létrejott nem kivanatos fajhibridek hibridfolénnyel rendelkezhetnek.
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Osszességében tehdt a kiviilrél jové migraciot korlatozni célszerti, és a génrezervatumokat Ggy
kell kezelni, hogy a szelekcid hatasa a hosszt tava alkalmazkodoképességet ne érintse. Ezt egyrészt a
rezervatum megfeleld helykivalasztasa és nagysaga Utjan, valamint célirdnyos erdémivelési
beavatkozasokkal segithetjiik elo.

Teriiletnagysag a migrdacios hatdsok figyelembevételével

A génrezervatum elonye, hogy kijeloléssel haladék nélkiil 1étrehozhatd, beruhazast nem igényel.
A nehézségek a megfeleld allomanyok kivalasztasanal és a fenntartds biztositasanal jelennek meg.
Nem szabad elfelejteni, hogy az eddig alaposabban vizsgalt fafajaink mindegyike elég hatékony
megporzé ahhoz, hogy ne lehessen egy kivalasztott, kiemelked6éen jo allomanyt Onmagaban,
kornyezetétdl elvonatkoztatva szemlélni. Jelenlegi ismereteink szerint egy atlagos méretli, néhany
hektaros erdérészlet megporzasa akar 50 szazalékban is kiilso forrasokbol szarmazhat, ha azonos faju
allomanyok veszik kortil.

Persze ilyen esetben is az utdodok génkészletének 3/4 része (50 + 25%) még mindig a
kivalasztott populaciot képviseli, hiszen az anyak — ahogy a latin kozmondas is tartja — biztosak, csak
az apak bizonytalanok. Nagy kiterjedésii 6shonos eldfordulasok esetén természetesen a kiviilrél jovo
beporzasnak semmilyen nemkivanatos hatisa sincs, a kozeli idegen eredetli, ill. mas faju, de
hibridizalasra képes populdciok viszont karosak a helybeni génmegorzés szempontjabol (pl. fekete
nyar vagy a vadgyiimolcsok esetében).

Fontos

Génrezervatum-kijelolés és kezelés gyakorlati kovetelményei

e Alapvetd kovetelmény, hogy a létrehozott génrezervatum haldzat elegendén le kell fedje az
orszag teriiletén beliil megallapitott vagy feltételezhetd térbeli genetikai valtozatossagot, azaz
az egyes tajak kozotti genetikai kiilonbségeket;

e Az egyes rezervatumok teriilete elegendden nagy kell legyen ahhoz, hogy az érintett fafaj
helyi génkészletének reprezentativ mintaja legyen;

e A kivalasztott allomany(ok) elsdsorban dshonos eredetiiek legyenek, illetdleg a kivalasztott
teriileten egységes eredetli és génkészletli populaciok legyenek. Amennyiben beékelddve
idegen génkészletii populacié fordul eld, azt tervszeriien, fokozatosan el kell tavolitani €s a
génrezervatum anyagaval feljitani. A génrezervacio nem kell elegyetlen allomény legyen, €s
tobb, eltérd kora erdérészletet is tartalmazhat.

o Osszefiiggd, nagy teriileten elterjedt fafaj esetén a rezervatum idedlis mérete 100 ha koriil
van. A legkisebb atmérd lehetleg 300400 m-nél ne legyen kevesebb. A teriilet mas
fafajokat is tartalmazhat. Kisebb teriiletek is elfogadhatok, kiilondsen ha kevésbé tomegesen
eléfordulo faj(ok)rol van szo; célszerli azonban, ha van lehetdség a teriilet tavlati bovitésére.
A minimalis teriilet egyedi elbiralas kérdése, de aligha lehet 2 ha-nal kisebb.

e A legkritikusabb a populaciok tartos, igen hosszu id6tartamtt megérzése. Ez azt jelenti, hogy
a génrezervatum tartos tulajdonban kell legyen; eseti kivételektdl eltekintve csak allami erdd
johet szoba. A teriilet kivalasztasakor gondosan meg kell vizsgalni, hogy valamilyen
fejlesztés (Uitépités, urbanizalas stb.) nem fenyegeti-e 1étét. Lehetdleg egyéb veszélyeket is
minimalizalni kell (pl. légszennyez6 emittens a kozelben, tlizveszEly stb.).

e A rezervatumot a tulajdonossal (kezeldvel) egyeztetett kijelolés utan megfeleléen regisztralni
kell, térképi jelolése nemcsak az lizemtervekben sziikséges, hanem a regionalis fejlesztési
térképeken is fel kell tiintetni.

e A rezervatum kezelése elsédlegesen a populacio tartdés fennmaradasat, az evolicioképesség
megOrzését kell szolgalja. Az allomanynevelési, ndvedékfokozasi beavatkozasok ennek a
célnak kell alarendelve legyenek. Ennek megfele6en csak mérsékelt gyérités javasolhato.

e A génrezervatum feltjitasat olymddon kell megoldani, hogy az utédnemzedék dontéen a
kijelolt génrezervatumon beliili egyedek minél szélesebb korii parosodasa révén j6jjon 1étre.
A felyjitd vagast lehetdleg hosszabb ideig elnyujtva, mozaikszerlien kell végezni. Kis
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teriileti tarvagasok megengedhetdk. Ha a természetes felujitas nem lehetséges, a rezervatum
sajat anyagavel mesterséges uton is feltjithato.

Jelenlegi ismereteink szerint az idedlis az lenne, ha az ilyen célra Iétrehozott rezervatum teriilete
meghaladna a 100 hektart. Ekkora teriiletek csak nemzeti parkokban, nagyobb védett teriileteken
képzelhetdk el, hazankban még ott is nehezen.

Nagyon alacsony egyedsiirliség vagy kis populaciok mellett — ahol a génaramlas joval kisebb
szerepet jatszik — az allélvesztési valdszinliség alapjan szamitott, 1-2 ezres egyedszamok (I. a 67.
tablazatban) is problémat okozhatnak, hiszen ha a hektaronkénti egyedszam atlagosan 10-20 koriil
mozog, ismét csak 100 ha-nyi teriiletre volna sziikség. Tehat mindkét megkdzelités esetében
feltehetéleg kompromisszumokra szorulunk, amit ugy lehet kiegyenliteni, hogy a génrezervatumot
nem csak egyetlen helyen, hanem tobb helyszinen hozzuk 1étre, lehetdleg eltérd 6kologiai feltételek
(feltételezhetden eltérd géngyakorisagok) mellett.

Helykivalasztas

A migracids hatasok minimalizalasa érdekében a legmegfelelobb a génrezervatum elhelyezése,
ha természetszerti, helyi szarmazasu populaciok veszik koriil. Sajnos ez a kivanalom csak egy-két fafaj
esetében teljesithetd (pl. biikk).

Védozona

Amennyiben a génrezervatumot nem hasonlo, autochton allomanyok veszik koriil, a legjobb az
lenne, ha kornyezetében csak mas fafaju allomanyok fordulnanak el6. A védézonaval elérhetd
izolaltsag mértékére és célszerliségére vonatkozoan ma még csak kevés és ellentmondd adattal
rendelkeziink. Emellett még az abszolut minimalisnak tekinthetd véddzona-szélesség is viszonylag
nagy teriileteket érint. Egy 25 ha-os négyzet alakl génrezervatumot csupan 200 m szélességben védo
terlilet nagysaga 56 ha lenne. Mivel egy ilyen tipusi védelem hatékonysaga amugy is
megkérddjelezhetd, szigort megkotéseket nem érdemes megfogalmazni a véddzondban torténd
gazdalkodasra. Introgressziora hajlamos fafaj telepitése, illetve fajazonos nemesitett szaporitdanyag
felhasznalasa a véd6zonaban mindenképpen keriilendo.

A magtermesztd {iltetvényekben végzett vizsgalatok szerint a legminimalisabb izolacios
tavolsag széliranyban 500-1000 m. Az aramlasi viszonyok szempontjabol kedvezobb, ha a
védézonaban zart erdéallomanyok vannak. Béséges pollenmennyiséget termeld fajok esetében ez a
tavolsag sem nyujt kielégité biztonsagot. A leghatékonyabb korlatozasi mod — magtermesztd
iilltetvények és génrezervatumok esetében egyarant — a teriilet lehetséges maximumra novelése, és a
viragzas feltételeinek javitasa.

A génrezervdatum egyéb funkcioi

A génrezervatumok fenntartasa altalaban a gazdalkodoéi tevékenységgel Osszeegyeztethetd.
Emellett a génrezervatumok tobbféle hasznos funkciot is betolthetnek, igy:

o Kiemelt értékli magforrasként, magtermelé allomanyként szolgalhatnak, ahol a koncentralas,
nagyobb teriiletegység miatt egyébként gazdasagtalan, magtermést segitd kezelések is
végrehajthatok. A génrezervatum termése, Ujulata begy(ijthetd, s6t ez egyenesen kivanatos,
amig a feljulast nem zavarja.

e A génrezervatumok referencia-populacioként szolgalnak, anyaguk a legmegfelelobb kontroll
vagy Osszehasonlito kisérleti anyag genetikai jellegli vizsgalatokhoz, nemesitési tesztekhez, de
alkalmas minden olyan bioldgiai kutatds szamara is, amelynek genetikai aszpektusai is
vannak.

e A tovabbi nemesitd munka bazisaiva valhatnak, ahol kedvezé adottsagi genotipusok
szelektalhatok.
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Utodallomanyok létrehozdsa (génrezervatumok felujitasa)

A génmeg0drzési célbol 1étrehozott utodallomanyok, génrezervatumok esetében a maggyiijtést
lehetdség szerint legalabb 50, de inkabb 100 fardl kell végezni. A kivalasztott fak természetes eredetli
allomany esetén megfeleld tavolsagban legyenek egymastol (30—50 m).

Mesterséges eredetii allomanyok esetében ennek nincs jelentosége. A mintafa kivalasztasnal a
fatermesztési szempontok mellett (méret, torzsalak) a valtozatossag, pl. fenologiai eltérések, megfeleld
reprezentaltsagat is minél nagyobb mértékben figyelembe kell venni.

A kiilsé eredetli hattérpollen hatasanak mérsékelése elsGsorban a tomeges virdgzasu és
magtermésii évek kihasznaldsa révén érhetd el. Ilyenkor a legalacsonyabb a migracios rata, igy a
begyljtott mag génkészlete aranylag kozel lesz az anyaallomanyhoz.

Az azonos faju kornyezd allomanyok hatasa csokkenthetd, ha azokat korabban ujitjuk fel. A
csemetenevelést extenziv koriilmények kozott kell folytatni, a csemeték szelektaldsat lehetdleg
melldzni kell. Az erdéfelujitashoz a szokéasos darabszam tobbszorosét kell hasznalni.

Az utodallomany teriilete az 5 ha-t (minimalisan 2 ha-t) haladja meg. Elegyes allomany
létrehozasa is megengedhetd, amennyiben az elegyfaj a fenntartani kivant génforras anyagaval nem
hibridizal és attdl kdnnyen megkiilonboztetheto.

Populaciét reprezentald klongyljtemény létesitése esetén is a kivanatos szelektalando
egyedszam a legalabb 100 faegyed (genotipus).

Génrezervatum-hdalozat Magyarorszdagon

Génrezervatumok kijelolése eddig csak néhany eurdpai orszagban tortént meg. Magyarorszagon
a kijelolés a Novényi Génbank Tanacs Erdészeti Munkabizottsaga iranyitasaval 2000-ben indult meg.
A teriiletek nyilvantartasat az Allami Erdészeti Szolgalat végzi. A végleges halozat kialakitasa néhany
éven beliil varhato.

Génmegorzés megvalositisa az okoszisztéema-szemléletii gazdalkodas keretében

Osszességében megallapithatd, hogy a génrezervatum kezelése nem tér el jelentdsen a
gazdalkodas amugy is a természetesebb modszereket eltérbe helyezé modszereitdl, igy — az alapelvek
és a kezelés modjanak tisztazasa utan — a helyi szakemberek a megfeleld kezelésrol, fenntartasrol
gondoskodni tudnak.

Nagy jelentoséget kell tulajdonitani a génrezervatum fontossaga és szerepe minél szélesebb
korben valéo megismertetésének, mivel a hosszu tavii megdrzés csak széles korti tdrsadalmi és szakmai
tamogatottsag mellett képzelhetd el. Komplex, sok fafajt tartalmazo erdei 6koszisztémakban 6kologiai
¢s okonomiai indokok egyarant azt kivanjak meg, hogy az egyes fafajok génkészletének megdrzése
valjon a gazdalkodasi feladatok részévé.

A génmegorzés nemzetkozi egyiittmikodési kerete

A legtobb gazdasagi jelentdségli fafajra érvényes, hogy kiterjedt areajukbol kovetkezden
nemcsak nemesitésiik, hanem génmegdrzésiik is csak nemzetkdzi egyiittmiilkddésben valosithatdé meg
hatékonyan.

A génmegbrzéssel kapcsolatos kezdeményezések feler6sddése Eurdpa-szerte a kornyezeti
terhelések és éghajlati anomalidk kovetkeztében fellépett tomeges erdokarokkal fiigg Gssze.

GénmegoOrzési programokat egyes europai orszagokban mar a nyolcvanas évek végén
kezdeményeztek (pl. Weisgerber et al., 1985; Anon, 1989). Az 1992-es Rio-i UNCED konferencia
elokésziileti fazisaban az erdégazdalkodasért feleldos europai (foldmiivelésiigyi) miniszterek 1990
decemberében Strassbourgban egyezményt kotottek az eurdpai erdok védelmérdl. A konferencian
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megallapodtak abban, hogy hat kiemelt teriileten rendszeres talalkozok keretében fogjak egyeztetni és
ellendrizni az eldrehaladast. A hat teriilet kozott masodik helyen szerepelt (S2 kodjellel) az eurdpai
genetikai erdforrasok védelme.

Fontos

Soproni hatarozatok (Az EUFORGEN szervezet els6 nemzetkdzi tanacskozasan, 1995-ben
Sopronban elfogadott ajanlasok, roviditve)

A Rio de Janeiro-i Fold Csucs és a Novényi Genetikai Er6forrasok Vilagkonferencidja tapasztalatai
alapjan eurdpai szintll egylittmiitkddés kivanatos az alabbi pontokban:

e az EUFORGEN szervezetnek a globalis génmegdrzési program eurdpai koordinatorava kell
valnia az erdészet teriiletén, egyiittmiikodésben mas nemzetkdzi szervezetekkel (FAO,
IUFRO);

e minden eurdpai orszagnak ki kell dolgoznia erdészeti genetikai er6forrasai megdrzésének

e anemzeti stratégiakba bele kell foglalni az orszagok altal kdzosen elhatarozott teenddket;

e Osszhangba kell hozni a tartamos gazdalkodas, az in situ génmegérzés és a természetvédelmi
oltalom alatt all6 teriiletek kezelésének elveit és gyakorlatat;

e a genetikai er6forrasok védelme elvét a lehetd legnagyobb mértékben érvényesiteni kell az
erdomiivelésben és az erddgazdalkodas szabalyzoiban;

e mivel az erdészeti génmeglrzeés hatasos megoldasanak egyik akadalya az ismeretek hianya,
az  erdészeti  genetikai  kutatasok  nemzetk6zi  koordindldsa, az  erdészeti
szaporitdoanyagforrasok genetikai leltarozasa, az erdémiivelési eljarasok fejlesztése
el6segitendo;

o megfelelo képviseletet igényel az erdészeti érdekek megjelenitése a nemzetkozi
biodiverzitas-védelmi tanacskozasokon;

e az erdészeti genetika oktatdsat, tovabbképzé szaktanfolyamok tartasat, és a célok minél
szélesebb kori nyilvanossagra hozasat szorgalmazni kell.

e Forras: Turok et al., 1998

A 31 ratifikal6 orszag az alabbi allasfoglalast szovegezte meg: ,,... egy funkciondlis, de onkéntes
nemzetkozi egyiittmitkodési lehetoséget kell létrehozni a megléve intézményi keretek felhasznalasaval,
annak érdekében, hogy elosegitsiik és koordinaljuk 1. az in situ és ex situ génmegorzési modszerek
alkalmazasat, 2. a szaporitoanyagok cseréjét, 3. valamint az elért elorehaladas ellenorzeéset...”

A strassbourgi konferenciat kdvetd 1993-as helsinki miniszteri talalkozon meger6sitették, ill.
atdolgoztak a korabban hozott elveket, a 2. sz. hatirozatot ,,az eurdpai erdok biodiverzitasanak
védelme” témara szélesitették. A konferencia elhatarozta az Europai Erdészeti Genetikai Er6forrasok
Program (EUFORGEN) elinditasat, amely a Nemzetkdzi Novényi Genetikai Eréforrasok Intézete
(IPGRI, Roma) szervezeti keretében jott létre. Finanszirozasat a résztvevo tagallamok hozzajarulasa
biztositja. A szervezet els6 iilésén, amelyre 1995-ben, Sopronban keriilt sor, lefektették a mikodés
alapelveit és a f& munkateriileteket. Az EUFORGEN halozatos egyiittmitkodés formajaban
tevékenykedik, néhany fafajcsoportra koncentralva, amelyben az eurdpai tagallamok érdeklddési
teriileteik szerint vesznek részt. A jelenleg miikodé 6t munkacsoport a fekete és fehér nyér, a fenydk, a
mediterran tolgyek, az értékes elegyfak és a biikk-tolgy halozat (Matyas Cs., 2000).
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