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„A Húsvét-szigetek trópusi paradicsomát a polinéziai bevándorlók 800 év leforgása alatt 
teljesen tönkretették. Az európaiak érkezésére egy kietlen, erdőtakarójától megfosztott sziklaszirt 
maradt, ahol egy maroknyi kannibál egymást vadászta a túlélés reményében. A Húsvét-szigetek 
természeti gazdagsága összeomlott a túl sok fogyasztó terhe alatt. Ami maradt, azok a megfejthetetlen 
feliratok és a magányos, büszke szobrok…

… Nem tehetjük meg, hogy gyermekeinknek, unokáinknak patkányokhoz sem méltó életet 
hagyjunk örökül…”

Jacques Cousteau a riói Föld Csúcson tartott beszédéből, 1992. 
 

A génmegőrzés általános céljai és stratégiája 
 

Az 1980-as évekig a természetvédelem stratégiájának meghatározó szempontjai a faji összetétel 
és az ökológiai veszélyeztetettség voltak, ezek mellett konkrét genetikai megfontolások csak alárendelt 
helyet kaptak. Aránylag új keletű az a felismerés, hogy a fajok szintjén működő kölcsönkapcsolatok 
szintje alatt, a fajokon belül működő genetikai szabályzási szint természetvédelmi szempontból is 
fontos, mert egyrészt az egyed, a populáció ökológiai „finombeállításáért” (alkalmazkodásáért) 
felelős, másrészt hordozza a faj tárgyiasult emlékezetét (a genomot), amely fenntartja a faj 
integritását, azonosságát – de ugyanakkor jövőbeni átalakulásának előfeltétele is.

Ez a szabályzási változatosság a domesztikáció jövője szempontjából is lényeges. A 
gabonafélék háziasítása mintegy 9000 évvel ezelőtt, a szőlő- és a gyümölcsfajoké kb. 5500 évvel 
ezelőtt kezdődött el. Mégis, az első komoly próbálkozás a termesztett növényfajták vad rokonainak 
felkutatására és megőrzésére N. I. Vavilov (1887–1943) nevéhez fűződik. Tevékenysége a 
génmegőrzés feladatainak – elsősorban emberközpontú – megfogalmazásához vezetett (l. 
szövegdobozban). 
 
 

                                                      
1 Forrás: Mátyás Cs. (2002): Erdészeti - természetvédelmi genetika, Mezőgazda Kiadó, Budapest. 
Internetes megjelenés: http://ngt-erdeszet.nyme.emk.hu
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Fontos 
A genetikai erőforrások megőrzésének alapvető célkitűzései:

• Gazdaságilag előnyös tulajdonságok megőrzése 
• Bizonyos egyedek, populációk megőrzési célú kiválasztását a pillanatnyi gazdasági érdekek és 

szükségletek erősen befolyásolják. A döntés tehát a múltbeli, illetve jelenkori szempontok 
figyelembevételén alapul. Ide tartoznak azok az indokok is, amelyek szerint a genetikai 
diverzitás fenntartása olyan tulajdonságok, gének megőrzését is szolgálja, amelyek ma még 
érdektelenek vagy nem ismertek, de a jövőben kiaknázhatóvá válhatnak (pl. gyógyszer-
hatóanyagok). 

• Az alkalmazkodóképesség megőrzése 
• A fajok hosszú távú fennmaradásának előfeltétele a genetikai változatosság, a diverzitás 

megőrzése, mivel változó környezeti feltételek mellett az alkalmazkodás csak akkor lehet 
eredményes, ha kellően változatos genotípusok kínálatára támaszkodhat. Emellett a diverzitás 
bizonyos mértékű biztosítékot jelent a patogének, a rovarok- és más fogyasztó szervezetek 
túlszaporodásával és mértéktelen károsításával szemben. 

• A genetikai változatosság megőrzése általában 
• A szorosan vett gyakorlati érvek mellett sokan a változatosságot önmagában is értéknek 

tekintik. A cél ez esetben tehát a genetikai változatosság általános megőrzésére irányul, 
függetlenül attól, hogy ez a változatosság ismert-e illetve, hogy értékesnek minősül-e. Ez 
alapvetően eltér az első szemponttól. Az esetleges gazdasági szempontokon túl itt már a 
környezetét mértéktelenül igénybevevő Homo sapiens etikai-erkölcsi kötelezettsége is 
megjelenik. Jól felfogott túlélési ösztöne is azt kell diktálja, hogy az Élet több milliárd éves 
sokszínűségének felszámolása semmilyen észérvvel sem igazolható. 

 
A konzervációbiológiában a génmegőrzés általánosan érvényes céljaként az elmúlt évtizedekben 

a beltenyésztés elkerülése és a genetikai változatosság fenntartása kristályosodott ki. Ezekkel a 
kérdésekkel a populációgenetika elmélete foglalkozik, amelyet eredetileg az állat- és növénynemesítés 
igényeinek szolgálatára dolgoztak ki. Alkalmazása a génmegőrzés területére új, korábban kevésbé 
figyelembevett kérdések felmerülését eredményezte, mint pl. a kisméretű populációkban lejátszódó 
véletlen folyamatok, a természetes fajok genetikai strukturálódása, a génáramlás jelentősége stb. A 
megjelent alapműveket (pl. Falk – Holsinger, 1991; Frankel – Hawkes, 1991) azonban az egyes 
szakterületeken még nem követték szintézisek. Jellemző, hogy az erdészet területén, ahol a vizsgált 
fajcsoportokról valószínűleg a legtöbb használható információ gyűlt össze, eddig világviszonylatban 
egyetlen génmegőrzéssel is foglalkozó genetikai monográfia jelent meg (Young et al., 2000). 

Az általános természetvédelmi biológiai elveken túl a genetikai szempontok figyelembevételét a 
következő okok indokolják: 

• A megőrizni szándékozott populáció fennmaradását az élőhely és a szükséges egyedszám 
megőrzése egyedül nem szavatolja. A kipusztulást a populáción belüli párosodás zavarai, a 
fajok közötti kölcsönkapcsolatok megszakadása (pl. beporzó vektor hiánya vagy 
megfogyatkozása) és a génkészlet erodálódása is kiválthatja. 

• A populációk jól jellemezhető genetikai struktúrával rendelkeznek, amelynek fenntartása a 
rátermettség és alkalmazkodóképesség megőrzése érdekében fontos. 

• A faj elterjedési területén belül általában evolúciósan kialakult térbeli mintázat ismerhető fel, 
amelynek fenntartása ugyanazon indokokkal támasztható alá, mint a faji diverzitásé. 

• A gyakorlati konzervációbiológia viszont a genetikai információk nehéz hozzáférhetősége 
miatt elsősorban az alábbiakra összpontosít: 

• Védelemre érdemes élőhelyek kiválasztása és megőrzése, amely nem igényel genetikai 
információt. 

• Optimális rezervátumterületek meghatározása: ebben a demográfia és a genetika 
szempontjainak egyaránt fontos szerepet kellene játszaniuk; 
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• A legkisebb életképes populációméret meghatározása, azaz a leghatékonyabb párosodási 
rendszer fenntartása. Ehhez alapos genetikai ismeretekre volna szükség, ami csak kivételesen, 
egyes veszélyeztetett állatfajok esetében áll rendelkezésre. 

Nem lehet véletlen, hogy a Nemzeti Biodiverzitás-monitorozó Rendszer leírásában a több mint ezer 
oldalnyi terjedelemből alig néhány oldal tárgyal genetikai kérdéseket, ott is csak az állatpopulációk 
vonatkozásában (Csorba – Pecsenye, 1997). 
 

A génmegőrzés konkrét feladatai 
 

A génmegőrzés feladata a genetikai erőforrások (röviden: génforrások) védelme. Egy adott faj 
genetikai erőforrásai alatt mindazokat a természetes előfordulású populációkat és egyedeket, valamint 
mesterségesen létrehozott ültetvényeket és gyűjteményeket értjük, amelyek aktuálisan vagy 
potenciálisan hasznos genetikai információt hordoznak, ezért védelmük ökonómiai vagy ökológiai 
okokból, vagy egyszerűen a faji genetikai diverzitás fenntartása miatt szükségesnek látszik. A 
génmegőrzés a biodiverzitás szintjei (tájszerkezeti, társulási, faji és genetikai) közül a legalapvetőbb, 
az átörökítést érintő szinttel foglalkozik.  
 
Fontos 
Génmegőrzéssel érintett növényanyagok köre
Az FM 92/1997 sz. rendelete meghatározza azon növényanyagokat, amelyeket a haszonnövények 
körében génforrásként meg kell őrizni. (Génforrás alatt a megőrzésre kiválasztott növényanyagot kell 
érteni, amely lehet faj, populáció, fajta vagy klón, esetleg egy adott gént hordozó organizmus is). Ezek 
a következők: 

• a magyar származású fajták, a magyar tájfajták helyi változatai és ökotípusok: 
• a belföldi flóra mezőgazdasági, kertészeti és erdészeti szempontból jelentősfajai 

(haszonnövény rokon fajok, takarmányértékű fajok, gyógy- és dísznövényfajok, gyümölcs- és 
szőlő-, valamint erdészeti hasznosítású fajok) veszélyeztetett állományai; 

• a magyar haszonnövények vad rokonfajai, amelyekből a génátvitel hagyományos és 
géntechnológiai módszerekkel lehetséges; 

• a magyar növénytermesztés, növénynemesítés, oktatás, illetve a magyar haszonnövény-
alapkutatás és alkalmazott kutatás számára értékes tulajdonságokat hordozó fajták, törzsek, 
vonalak és klónok; 

• a termesztésbe vonás, a növénynemesítés, az oktatás, a kutatás és a választékbővítés céljából 
jelentős, a nemzetközi génbank-együttműködési rendszer keretében be nem szerezhető 
külföldi eredetű génforrások; 

• azon erdészeti fajok, amelyekből állami elismerésben részesített vagy államielismerésre 
bejelentett fajta van. Ez a megközelítés nyilván bővítésre szorul.Génmegőrzési tevékenységet 
igényelnek mindazok a fajok, amelyek génkészletét akár az erdőgazdálkodás, akár más emberi 
tevékenység veszélyezteti. 

 
A gyűjteményes megőrzés korlátai 

 
A mezőgazdaságban évtizedek óta végzett génmegőrzési munka elsősorban gyűjtemények 

(génbankok) létesítésére összpontosult. Nem ritkán ezek a gyűjtemények oly nagyok, hogy rendszeres 
fenntartásuk nehézségekbe ütközik, ami viszont éppen céljukat és létjogosultságukat kérdőjelezheti 
meg. Egyes gazdaságilag fontos, termesztett növényfajból a gyűjteményben elhelyezett, ill. tárolt 
minták (ún. akcessziók) száma a százezret is meghaladhatja. A világ mintegy 1500 botanikus kertjében 
pedig közel hárommillió tételt tartanak nyilván. A meglehetősen költség- és helyigényes erdei fás 
növényekből Magyarországon mintegy 3000 tételt tartanak fenn, elsősorban az Erdészeti Tudományos 
Intézetben. A gyűjtemények bővülése nyilván abból az igényből táplálkozik, hogy minél több értékes 
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genotípust, populációt őrizzenek meg, ill. hasznosítsanak a nemesítésben, termesztésben. Mindent 
megőrizni azonban nemcsak lehetetlen, hanem szükségtelen is.  

A probléma tehát az, hogy meg kell találni a génmegőrzés genetikailag optimális megoldását, 
amely figyelembe veszi a gazdaságosság, a biztonság és a kezelhetőség szempontjait. Emellett el kell 
dönteni, hogy a megőrzésben mekkora súlyt kapjon az értékes genotípusok tételes megőrzése, illetőleg 
a jövőbeni evolúciós képesség fenntartása. A két koncepció összeegyeztetéséhez a faj evolúciós 
stratégiáját, genetikai rendszerét is figyelembe kell venni. 
 

A génmegőrzés megvalósításának általános szempontjai 
 

Nyilvánvaló, hogy a hatásos génkészlet-védelem érdekében a hagyományos faj- (ill. faállomány-) 
centrikus szemlélet helyett komplexebb, ökoszisztéma-orientált szemléletre van szükség. Egy 
populáció megőrzése, változatosságának fenntartása szempontjából több körülmény mérlegelése 
lényeges: 

• a populáció nagysága; 
• a faj evolúciós múltja; 
• a faj szaporodásbiológiai jellegzetességei; 
• a környezeti-termőhelyi feltételek; 
• a populációt tartalmazó társulás fajgazdagsága. 
A populáció nagysága, vagyis az egyedszám egyrészt a működőképes szaporodási közösség 

fenntartása szempontjából fontos. Másrészt minél korlátozottabb a populáció, annál kisebb az esély 
arra, hogy a ritkább alélok a rekombináció során fennmaradnak, ugyanakkor egyre nő a beltenyésztés 
és véletlenszerű génösszetétel-változás (drift) valószínűsége.  

A faj evolúciós múltja a beltenyésztés szempontjából játszik szerepet. Amennyiben a faj 
természettől diszperz előfordulású, valószínűleg kisebb életképes populációméret mellett is 
fenntartható. 

A megőrzendő faj szaporodásbiológiája alapvetően meghatározza az alkalmazandó eljárást. E 
tekintetben elsősorban a populáción belüli párosodás módja (rovar- vagy szélbeporzás, egy- vagy 
kétlakiság, idegenbeporzás mértéke, önbeporzás, ill. beltenyésztés lehetősége), a génáramlás feltételei 
a populáción belül (pollenterjedés hatékonysága, a virágzási időszak hossza, a hím- és nővirágzás 
gyakorisága és bősége stb.) valamint a fajok között (idegen faj hibridizálásának, introgressziójának 
lehetősége és előfordulási gyakorisága) érdemel fokozott figyelmet. Fontos annak ismerete is, hogy a 
faj szaporítóképletei és virágpora milyen hatékonysággal képesek nagyobb távolságot megtenni, azaz 
az egymástól nagyobb távolságra lévő azonos fajú előfordulások (a metapopuláció) képesek-e 
génkicserélődésre. 

A termőhely változatossága is összefügg a genetikai változatosság fenntarthatóságával. 
Szélsőségesen kedvezőtlen hatások beszűkítik, elszegényítik a génkészletet. Általában a kedvezőbb, 
változatos feltételek nagyobb, kedvezőtlenebbek kisebb diverzitás fenntartását teszik lehetővé (Mátyás 
Cs., 1986; 1996). 

A teljes ökoszisztémát tekintve a fajgazdagság (fajdiverzitás) hasonló hatású, mint a termőhelyi 
változatosság, és a genetikai változatosság növelése irányába hat. Ennek az a magyarázata, hogy a 
kölcsönhatások sokrétűsége és kiszámíthatatlansága nagyobb változatosságot tart fenn. Ebben a fajt 
tápnövényként fogyasztó szervezetek (konzumensek), valamint kompetíciót jelentő növényfajok 
egyaránt szerepet játszanak. A társulás fajgazdagsága szerepet játszik a faj diszpergáltságának 
mértékében (egyedsűrűség, elegyarány), amely az egyedszám mellett a párosodási feltételekre is kihat. 
A génmegőrzés szempontjából legkedvezőbb adottságok tehát aránylag kedvező, változatos termőhelyi 
viszonyok között tenyésző, nagy egyedszámú populációk esetében vannak meg, ahol nemcsak a faji 
sokféleség nagymértékű (ún. kompozícionális és trofikus diverzitás), hanem kedvezően változatos az 
életközösség térbeli struktúrája (szintezettség, mozaikosság). A szaporodásbiológiai szempontokból 
következik, hogy a génmegőrzés stratégiájának kidolgozásakor ismerni kellene az effektív és az 
életképes populációméretet is, amely hosszú távon fenntartható; ez adott esetben a populáció határain 
messze túlterjedő környezet figyelembevételét is szükségessé teszi. 



 
 

 5

 
 

Az elterjedési struktúra figyelembevétele a génmegőrzésben 
 

A legtöbb faj térben többé-kevésbé tagolt populációkban fordul elő, amelyek metapopulációs 
rendszert alkotnak. A populációgenetikát régóta foglalkoztatja, hogy a tagoltságnak milyen 
következményei lehetnek, illetőleg hogy a tagoltság hogyan járul hozzá a genetikai polimorfizmus 
fenntartásához. 
A természetvédelem és a génmegőrzés központi kérdése, hogy rezervátum céljára inkább kevés nagy, 
vagy sok kis egységet jelöljenek ki. A kérdést demográfiai szempontból szemlélve, a nagy méretű 
egységek jobbnak tűnnek, mivel a megőrzés biztonsága így a legnagyobb. Pusztán a genetikai 
diverzitást tekintve, optimális megoldásnak a sok kis egység kijelölése lenne, mivel a részpopulációkat 
eltérő szelekciós hatások érik, így fajszinten nagyobb diverzitás tartható fenn. A nagyobb egységek 
kialakítása mellett szól azok drifttel és más véletlenszerű hatásokkal szembeni jobb ellenállósága. 
 

Adaptívan egységes körzetek kijelölése génmegőrzés tervezéséhez 
 

A génmegőrzés egyik központi problémája (és ez nemcsak a fákra érvényes), hogy nagyon 
nehéz definiálni az área azon részterületeit, amelyeken belül megőrzési egységeket érdemes létrehozni. 
Erre a célra az adaptívan egységes körzetek elve a legalkalmasabb. 

Adaptívan egységes körzet alatt azt a populációkollektívumot értjük, amelyen belül a 
populációk alkalmazkodottsága számottevően nem tér el, és feltételezhető, hogy génkészlete hasonló. 
A körzetnagyság meghatározására legtöbbször genetikai markereket alkalmaznak, és a megállapítható 
genetikai távolság alapján határozzák meg azokat a populációkat, amelyek már eléggé eltérőek ahhoz, 
hogy külön gondoskodjanak megőrzésükről. Ez a módszer azonban nem feltétlenül célravezető, mert 
elsősorban a véletlen genetikai hatásokra érzékeny, az adaptív tulajdonságok viszont alig játszanak 
szerepet. A markerekkel kimutatott távolságok ezért inkább a lehetséges maximális körzetméreteket 
érzékeltethetik. 
 

A legkisebb életképes populációméret („LÉP”) koncepciója 
 

A legkisebb életképes populáció ( „LÉP”; MVP: minimum viable population) az az 
egyedszám, amely elegedő a populáció tartós fennmaradására egy adott élőhelyen (National Research 
Council 1991). Genetikai értelmezésben ez magában foglalja az alkalmazkodóképesség hosszú távú 
fennmaradását is. A „LÉP” elegendő nagy kell legyen mind az evolúcióképességnek, mind pedig a 
genetikai diverzitásnak a megőrzéséhez. A legkisebb életképes populáció nagyságát a fajra jellemző 
genetikai rendszer, a demográfiai viszonyok és a sok tekintetben jósolhatatlan környezeti feltételek 
határozzák meg. Ehhez nem elegendő egy adott mértékű diverzitás fenntartásához szükséges 
egyedszámot alapul venni. Az effektív populációmérettel kapcsolatos számításokból tudjuk, hogy a 
kiegyensúlyozatlan párosodási feltételek miatt a figyelembe vehető effektív egyedszámok a tényleges 
(ivarérett) egyedszámnál általában egy nagyságrenddel kisebbek. 
 
A legkisebb életképes populációméret (LÉP) levezetése genetikai adatokból 
 

Az életképes populációméret meghatározása genetikai paraméterekkel háromféle módon 
vezethető le, mindhármat elsősorban gyors generációváltást produkáló állatfajokra dolgozták ki 
(Loeschke et al., 1994): 

• Kiszámítható a heterozigózis csökkenése alapján (beltenyésztési LÉP-méret, Nf), amikor a 
heterozigóta egyedek fogyását veszik figyelembe adott populáció-létszám mellett. 

• Kiszámíthatő a variancia ill. diverzitás alapján (variancia LÉP-méret, Nvar); ez a módszer az 
allélvesztést, a genetikai variancia fogyását veszi figyelembe. Amennyiben a cél a 
géndiverzitás megőrzése, ez a létszám az, amelyet figyelembe kell venni. 
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• Kiszámítható a populáció fennmaradása, perzisztenciája alapján (kihalási effektív méret, Next); 
ez esetben a szegregálódó, azaz még polimorfizmust felmutató lokuszok számának 
csökkenését veszik alapul (ezt a lehetőséget a továbbiakban nem tárgyaljuk). 

 
A többféle megközelítés normális körülmények között hasonló eredményeket szolgáltat. Meg kell 

azonban azt is említeni, hogy valamennyi esetben az érintett génhelyeket semleges hatásúnak tételezik 
fel. Ha azonban adaptív hatású génhelyek változatosságára is kiterjed az értékelés, ez utóbbiak minden 
bizonnyal nagyobb súllyal kell latba essenek (pl. rezisztencia-lokuszok változatossága). 
A LÉP-méret számításával kapcsolatban ki kell térni még arra is, hogy a populáció genetikai identitása 
megőrzésének az is feltétele, hogy a génkészletet külső genetikai hatások se torzítsák migráció, 
introgresszió révén. Mindazon fajok esetében, ahol a génáramlás számottevő, ezzel a tényezővel is 
komolyan számolni kell. 
 

A LÉP-méret meghatározása a beltenyésztés alapján 
 

A beltenyésztési együttható segítségével (l. 6. fejezetben) különböző populációméretekre 
kiszámítható a várható beltenyésztettség adott számú generáció múlva (66. táblázat). (Fás növények 
esetében bőségesen elegendő a 10 generációra számított értékek figyelembevétele.) 
 

10 100 Ne generáció után 
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. táblázat - A beltenyésztési koefficiens (F) nagysága 10, ill. 100 generáció után az effektív 
populációméret (Ne) függvényében (vö. a 101. ábrával!) 
 

Eszerint – szigorúan csak a beltenyésztettséget figyelembe véve – 10 generációra számolva már 
100–200 egyed nagyságú effektív populáció elegendő, különösen ha számolhatunk külső eredetű 
génáramlással is. 

Az állattenyésztésben az „effektív populációméret” alatt a tenyésztési állományban (azaz a 
populációban) egymással rokoni kapcsolatban nem álló egyedek számát értik (Dohy, 1999), amelynek 
jelentős szerepe van a nem kívánt beltenyésztési hatások elkerülésében. A definícióból kivehető, hogy 
az állattenyésztők számára a kérdés az, hogy mekkora az a fenntartható és továbbtenyésztésre 
alkalmas populációméret, amely mellett a káros rokontenyésztés még elkerülhető. Ez esetben is tehát a 
minimális életképes populáció beltenyésztés útján való meghatározásáról van szó (101. ábra). (Meg 
kell említeni, hogy a konzervációbiológiában is gyakran az „életképes populáció” helyett az „effektív 
populáció” kifejezést használják.) 

Az állattenyésztésben a heterozigozitás csökkenésének figyelembevételével a minimális 
populációméretet megközelítőleg 200 körüli, egymással nem rokonságban álló egyednek adják meg. 
Ez esetben a beltenyésztettség elhanyagolható, mintegy 0,2 százalékos ütemben növekszik 
generációról generációra. A heterozigozitás csökkenésével jellemzett rokontenyésztettség viszont már 
generációnként 0,5, 0,9, illetve 1,8 százalékkal növekszik, ha a populáció létszáma 100, 50 illetve 25 
egyedre csökken (101. ábra, 66. táblázat). 
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101. ábra - A heterozigóták nemzedékenkénti csökkenése (százalékban) az „effektív 
populációméret” függvényében (Wright nyomán, in: Dohy, 1999) 
 

Terepi vizsgálatok a konzervációbiológiailag elfogadható minimum-létszámokra általában 
állatfajokra állnak rendelkezésre. Ezek a számok meglehetősen alacsonyak; a kanadai vadjuhra pl. már 
100 egyed feletti létszámot megfelelőnek találtak egy 70 éves vizsgálatsorban, azonban genetikai 
elemzések nélkül (Standovár – Primack, 2001). Ugyanez a forrás azonban ismerteti Lande 
eredményeit is, aki gerincesekre az 5000-es létszámot tartja hosszú távon valóban reálisnak, a 
természettől erősen hullámzó egyedszámú gerinctelen fajokra és egynyáriakra pedig 10 000 db-ot tart 
biztonságos egyedszámnak. 
 

LÉP-méret meghatározása allélvesztés-valószínűség alapján 
 

A populációban bekövetkezett párosodás nyomán létrejövő utódnemzedék génkészlete a szülő-
nemzedék génkészletéből vett véletlen „genetikai minta”. Minél kisebb a populáció létszáma, annál 
inkább nő a „mintavételi hiba”, azaz a véletlen sodródás, allélvesztés valószínűsége. Az életképes 
populáció nagysága tehát levezethető az allélok elvesztésének statisztikai valószínűségéből is. 

A hatásos génmegőrzéshez szükséges terület nagysága és a megőrzött genetikai változatosság 
közötti exponenciális kapcsolat lehetetlenné teszi a „teljes” variancia megőrzését. Látni kell azonban 
azt is, hogy ezt a természet sem teszi: a természetes genetikai sodródás nem más, mint az elégtelen 
mintavétel okozta génkészlet-vesztés. Egy adott allél fenntartásához szükséges effektív 
populációlétszám a gyakoriság (p) csökkenésével exponenciálisan nő (102. ábra) 
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102. ábra - Adott gyakoriságú allél 95%-os valószínűségű fenntartásához szükséges életképes 
populáció (Nvar) effektív létszáma (Mátyás Cs., eredeti) 
 

A ritka allélek elvesztésének kockázatát a következőképpen vezethetjük le. Amennyiben egy 
adott génhelyen egy allél q gyakorisággal fordul elő, akkor annak a valószínűsége, hogy a 
populációból véletlenszerűen kiválasztott egyed nem hordozza az adott allélt 
P = (1 – q)2

N egyedszámú mintára pedig 
P = (1 – q)2N

Minél kisebb a kérdéses q gyakoriság, természetesen annál nagyobb N értékre lesz szükség. Krusche 
és Geburek (1990) szerint az allélvesztés-valószínűség alapján kalkulált legkisebb életképes populáció 
nagysága az 
Nvar = log (1–[1 – P]1/M) / log (1 – q) 
képlet szerint alakul, ahol 
1 – P = -annak valószínűsége, hogy a mintában a q-nál gyakoribb allélek legalább egyszer 
előfordulnak, 
M = a ritka allélek összege (valamennyi számításba vett génhelyen), és 
q = a ritka allélek gyakorisági határa. 
A 67. táblázat alapján megállapítható, hogy aránylag szigorú feltételek mellett is néhány ezer egyed 
nagy számú ritka allél megőrzésére képes. 
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Egyedszám (Nmr)P q
M = l M = 10 M = 100 M = 1000 

0,05 90 135 180 225 
0,01 459 687 916 1146 

0,01 

0,005 919 1378 1837 2296 
0,05 104 149 193 238 
0,01 528 757 986 1243 

0,005 

0,005 1058 1516 1976 2435 
67. táblázat - Legkisebb életképes populációméret (Nvar) meghatározása P allélvesztési 
valószínűségekre (Krusche – Geburek, 1990) 
 

A táblázat három gyakorisági minimumra (q) adja meg az egyedszámot, eltérő számú ritka alléi 
(M) esetére. Előfeltétel, hogy valamennyi genotípus homozigóta a populációban. Amennyiben Hardy-
Weinberg-egyensúly áll fenn, az egyedszámok felezendők. 

A többféle megközelítés alapján megállapítható, hogy a meghatározott kockázati tényezőktől és 
előfeltételektől függően, effektív populációméretben számítva is több százra tehető az életképes 
populáció minimum-létszáma. Természetes fás populációk esetén ennél egy nagyságrenddel nagyobb 
tényleges létszámmal számolhatunk.

A fajok között a genetikai rendszer tekintetében lényeges különbségek vannak. Ezért az 
életképes populációméret nagyságát nem lehet a faj sajátosságai nélkül, sematikusan meghatározni. 
 

Minőségi és mennyiségi (mono- és poligénes) bélyegek eltérő érzékenysége 
 

A legkisebb életképes populációméret megállapításakor figyelembe kell venni az antropogén és 
más szelekciós hatásokkal szembeni érzékenységet is. Újszerű (pl. savas esők) vagy szokásosnál 
erősebb ökológiai változásokra (pl. éghajlatváltozás) a semleges vagy poligénes öröklődésű és az 
egygénes öröklődésű tulajdonságok eltérően reagálnak. Leggyorsabb változásra monogén öröklődésű 
tulajdonság esetén számíthatunk, domináns allél esetén egyetlen generáció is elég lehet az eltűnéséhez, 
ahogy azt a természetes szelekcióval kapcsolatban bemutattuk. A poligénes öröklődésű szelektív 
tulajdonságok módosulása csak fokozatosan lehetséges. Ebből az következik, hogy amennyiben a 
génmegőrzés elsősorban kvantitatív tulajdonságokra irányul, a véletlen környezetváltozások hatásával 
kevésbé kell számolni, mint minőségi bélyegek esetén. 
 

Az erdei fás növények génmegőrzése 
 

A génmegőrzés általános célja az erdei fás növények tekintetében – hasonlóan más 
élőlénycsoportokhoz – a genetikai változatosság, az alkalmazkodóképesség, tágabb értelemben az 
evolúciós képesség fenntartása, amely a fajok és populációk hosszú távú fennmaradásának lényeges 
előfeltétele.

A génmegőrzés előzményei az erdészetben 
 

Csak a második világháború utáni évtizedekben vált általánossá a felismerés, hogy az erdei 
fafajok termesztésének biztonsága is génkészletük megőrzésétől függ (Bánó – Mátyás, 1973; Mátyás 
Cs., 1979). Világossá vált, hogy a „genetikai tartamosság” eléréséhez aktív génmegőrzési 
rendszabályok szükségesek. Magyarországon a gazdaságilag jelentős fafajok génmegőrzését elvileg 
évtizedek óta a tartamos erdőgazdálkodás előfeltételének tekintették. A hazai erdészeti nemesítő 
tevékenység „aranykorában” (1960-as, 1970-es években) jelentős erőfeszítések történtek a 
fatermesztés szempontjából értékes genetikai erőforrások megőrzésére (származási kísérletek, 
magtermelő állományok, génbankok révén). 
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Az erdei fafajok genetikai jellegzetességeinek és a genetikai erőforrások állapotának hiányos 
ismerete miatt azonban kifejezetten génmegőrzésre irányuló módszerek alkalmazására a nemesítés 
tevékenységi körén kívül csak korlátozottan kerülhetett sor. Ki kell emelni a magtermelő állományok 
kijelölésével kapcsolatos munkát (Mátyás V. 1958, 1960; Mátyás Cs. – Palotás, 1979), amelynek 
során fontos szempont volt a kiváló genetikai adottságú populációk védelme és fenntartása. A 
magtermelő állományokon belül egy külön kategóriát különítettek el, amely elsődlegesen 
génmegőrzési célokat szolgált. A nyolcvanas évek elejére kialakult – mai szemmel is teljesen 
korszerűnek tekinthető – koncepció részletes ismertetése Tompa – Sziklai (1981) Erdészeti 
növénynemesítés c. könyvében található (91–94. o.). Sajnálatos módon az elképzelések gyakorlati 
megvalósítására az akkori gazdasági környezetben nem került sor. A gazdaságilag alárendelt szerepet 
játszó elegyfajok, másodrendű fák és cserjék esetében a génmegőrzés passzív (faj-)védelemre 
korlátozódott. Ritka kivételt képeztek a termesztett gyümölcsfajok vad rokonai; e tekintetben 
kiemelendő Terpó András, a hazai vadkörte fajok feltárása és archiválása terén végzett széles körű 
tevékenysége (Terpó, 1963). 
 

A természetvédelem és a génmegőrzés kapcsolata 
 

A védett növény- és állatfajok, az általuk alkotott ökoszisztémák fennmaradása érdekében 
hozott erőfeszítések hosszú távon csak akkor lehetnek eredményesek, ha elkerülhető a populációk 
genetikai összetételének nem kívánt megváltozása, azaz a védeni kívánt fajok identitása megőrizhető. 
Ebből nyilvánvaló, hogy a természetvédelem végső soron genetikai kérdés is, a génmegőrzés 
szempontjainak figyelembevétele a gyakorlati természetvédelmi teendőket alapozza meg.  

A természetvédelem és a génmegőrzés szempontjai közötti különbség inkább csak szemléleti, a 
célok és feladatok sok tekintetben azonosak. Míg a hagyományos természetvédelem a biodiverzitás 
védelmét taxonómiai oldalról közelítette meg (meghatározott fajok, változatok képezték a védelem 
tárgyát), addig a génmegőrzés a faji, faj alatti bélyegek eredendő forrását, magukat a géneket helyezi a 
figyelem központjába. A természetvédelmi megközelítés elsősorban a természetes vagy 
természetszerű ökoszisztémák őshonos fajaira összpontosít, míg a génmegőrzés tevékenysége a 
gazdaságilag hasznosított kultúrfajok felől indult. Ma már azonban egyre kisebb a különbség a 
védelemre érdemesültség megítélésében: a természetvédelmi törekvések egyre inkább magukévá tették 
a dinamikus szemléletet, és az őshonos fajok és ökoszisztémák mellett a kultúrfajok, ill. kultúrhatás 
alatti élő rendszerek is egyre nagyobb figyelmet kapnak. A természetvédelem dinamikus 
szemléletének terjedésével a célok és eszközök közeledése állapítható meg. Kijelenthető, hogy 
korszerű természetvédelem a genetikai szempontok figyelembevétele nélkül nem is valósítható meg. 

Magyarországon az erdőterületen belül védettséget élvező területek aránya európai 
viszonylatban kiemelkedő. Pusztán területi statisztikai alapon úgy tűnhet, hogy a kijelölt területek az 
erdei fafajok genetikai diverzitásának fenntartására elegendők, ill. ezt a szerepet is betöltik. Látni kell 
azonban, hogy a szigorú védettséget élvező területek zöme szélsőséges vagy ritka élőhelyekkel 
kapcsolatos, sokszor jellegzetes lágy szárú életközösségek, vagy éppen „karizmatikus megafauna” 
(fekete gólya, túzok) védelmére irányul. Egyes esetekben éppen jellegzetes kultúrhatás alatti területek 
állnak védelem alatt (Hortobágy, Balaton-felvidéki kaszálók, szentgyörgyvölgyi szálalóerdő). 

Egyéb konvencionális funkcióik mellett a természetvédelem alatt álló területek génmegőrzésre 
is alkalmasak lehetnek. A passzív védelem azonban, mint már említettük, nem teljesen elégíti ki a 
követelményeket. Ennek két oka van: 

• A természetvédelmi területek más szempontok szerint lettek kiválasztva és legtöbb esetben 
valamilyen különleges vagy ritka környezetre, élőhelyre terjednek ki, és a gazdasági erdők 
ökológiai feltételeit nem reprezentálják. 

• Jogi akadályai lehetnek annak, hogy a területen szaporítóanyagot gyűjtsenek, vagy a 
populációk fennmaradása érdekében mesterségesen segítsék a felújulást, vagy módosítsák a 
területet. Ezért a természetvédelmi területek lehetőségeit gondosan meg kell vizsgálni, de 
semmiképpen sem nyújthatnak teljes körű megoldást a kérdésben. 

Az aktívan kezelt in situ erdészeti génrezervátumokban a fenti problémák elkerülhetők. 
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Az erdészeti génmegőrzési stratégiát meghatározó szempontok 
 

Erdei fafajok LÉP-mérete 
 

Ha az effektív populációmérettel jellemzett minimális egyedszámot kb. 1000 egyedben 
határozzuk meg, ez legalább 10 000 egyedet feltételez a legkisebb életképes populációban. Ekkora 
egyedszám fenntartásához legalább 10 ha-os területre van szükség. 

A megőrzés másik feltételének, a külső eredetű genetikai hatások minimalizálásának azonban ez 
a méret a legtöbb fafaj esetében alig tesz eleget. A génáramlási adatokból ismeretes, hogy az 10–20 
ha-os állománynagyságnál is még számottevő lehet. Ez mindaddig nem jelent gondot, amíg a 
rezervátum környezetében hasonló génkészletű, természetes állományok találhatók. Idegen származás, 
genetikailag leromlott állomány vagy introgresszióra képes rokon faj szomszédsága azonban 
egyáltalán nem kívánatos. A LÉP-nagyság szempontjából eltérő elbírálást igényelnek azok a fafajok, 
amelyek eleve alacsony egyedsűrűségben fordulnak elő (pl. berkenyék), illetve azok, amelyeknél a 
vegetatív szaporodás jelentős szerepet játszik (fehér nyár, akác). 
 

Genetikai markerek felhasználása a megőrzési stratégia tervezéséhez 
 

Az erdészeti génmegőrzés stratégiája a fajra jellemző, közös allélok és a helyi alkalmazkodás 
során fontosnak bizonyult allélok megőrzésére kell irányuljon. Az adaptív tulajdonságok genetikai 
változatosságára vonatkozó adatok azonban csak ritkán állnak rendelkezésre. A szakemberek többsége 
határozottan támogatja a többségében semleges izoenzimekkel, DNS markerekkel megalapozott 
génmegőrzési stratégiákat. Ebben közrejátszik, hogy az említett vizsgálatok a terepi kísérletekhez 
képest gyorsan és olcsón, kis személyzettel elvégezhetők. Ennek a megközelítésnek a korlátait a 7. 
fejezetben részletesen tárgyaltuk. 
 

A megőrzendő populációk száma 
 

A megőrzési stratégia eldöntésénél alapvető szempont, hogy az intraspecifikus diverzitás 
mennyire oszlik meg a metapopulációk, populációk között. Egyes szerzők, így pl. Rehfeldt (1989) a 
duglászfenyő fenológiai és kvantitatív változatosságát elemezve addig elmennek, hogy a faj teljes 
genetikai változatosságát szinte teljes egészében képviselve látják egyetlen populációban, míg a 
kutatók többsége lokálisan adaptálódott populációstruktúrában gondolkodik. 

Genetikai szempontból a fenntartandó populációszámot az határozza meg, hogy a genetikai 
változatosság mekkora hányada található a populációkon belül, illetve azok között. Erre vonatkozólag 
a GST, illetve FST értékek adnak eligazítást (legalábbis a vizsgálható allélok tekintetében). Mivel a 
populációk közötti differenciáltság mértéke sok egyéb tényező mellett a faji elterjedés mintázatától is 
függ (összefüggő vagy többé-kevésbé fragmentált vagy alacsony egyedsűrűséggel elegyes stb.), ezért 
arra a kérdésre, hogy hány populációt célszerű megőrizni egy adott térségben (pl. nagytájban) szinte 
lehetetlen általános érvényű választ adni. Az bizonyos, hogy még hatékony génáramlást biztosító, 
összefüggő elterjedést mutató fajok esetében is célszerű az adaptívan egységes körzeten, tájcsoporton 
belül legalább 2–3 populációt kiválasztani. Ugyanakkor a termőhelyek kiválasztásánál törekedni kell 
eltérő adottságú (kitettség, alapkőzet, vízgazdálkodás stb.) helyszínek kiválasztására. 

Ritkább fafajok esetében a megőrzés korlátait éppen az arra alkalmas helyszínek kis száma 
fogja jelenteni. Alacsony egyedsűrűségű fajok esetében egy-egy összevontan kezelt „populáció” több 
községhatárra is kiterjedhet. 
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A génmegőrzésben alkalmazott módszerek 
 

Statikus megőrzés: ex situ gyűjtemények, génbankok 
 

Az alkalmazandó megőrzési módszert eldönti, hogy pontosan mit akarunk megőrizni. Ha 
meghatározott egyedek (genotípusok) változatlan formában való megőrzése a cél, akkor statikus 
génmegőrzéshez kell folyamodni. Ugyancsak statikus módszereket kívánnak azok a veszélyeztetett 
igen kis létszámú (l 10–50 egyed) populációk, amelyek természetközeli (erdészeti) módszerekkel nem 
őrizhetők meg, vagy létüket hirtelen fellépő, katasztrófaszerű hatások veszélyeztetik. Statikus 
módszerekkel tartják fenn a mezőgazdaságban előállított fajtákat és egyéb fajta jellegű 
növényanyagokat is. Az erre a célra szolgáló ún. bázisgyűjtemények feladata legtöbbször nem 
korlátozódik a génforrások hosszú távú fenntartására, hanem magában foglalja a növényanyag 
felszaporítását, értékelő vizsgálatát és közreadását is. Az ilyen típusú, hasznosítást is megvalósító 
gyűjteményeket aktív gyűjteménynek nevezik. 
 
Fontos 
In situ (lat. „helybeni”) génmegőrzés: a génkészlet fenntartása döntően a természetes szelekciós erők 
révén, legtöbbször a faj eredeti élőhelyén. A dinamikus (változást engedő) módszer lehetőséget ad a 
mikroevolúciós folyamatok akadálytalan érvényesülésére. 
Ex situ (lat. „élőhelytől távoli”) génmegőrzés: genotípusok, esetleg populációk statikus (változatlan 
formában való) fenntartása a természetes élőhelytől távol, általában mesterséges feltételek között pl. 
tárolt mag formájában, klóngyűjteményekben; állatok esetében tenyésztő telepeken, állatkertekben stb. 
Az in situ génmegőrzéssel szemben hátránya, hogy kizárja a természetes evolúciós folyamatokat, és 
intenzív módszerek alkalmazása esetén (pl. szövettenyésztés, DNS-könyvtár) a spontán genetikai 
változások valószínűsége is megnövekszik. 
 

A gyűjteményszerű elhelyezés mindenfajta szelekiós munka kezdőlépése, így az ex situ statikus 
módszerek meghonosodása a növénynemesítési munka intézményesülésének velejárója. Hazai 
vonatkozásban ki kell emelni a Jánossi Andor akadémikus által Tápiószelén létrehozott Agrobotanikai 
Intézetet, amely az agrárgénforrások központi, aktív gyűjteménye. Erdészeti vonatkozásban elsősorban 
az ERTI hozott létre a legfontosabb erdészeti fajokból gyűjteményeket, az 1950-es évek elejétől 
Sárváron, Szombathelyen, Kisunyomban, Gödöllőn és más helyeken. Az aktív gyűjtemények 
alaptípusai a következők: 

Mag- (és pollen-) bank: a magtárolás az egynyári mezőgazdasági növények esetében jól bevált 
eljárás. Előnye, hogy kis helyigényű, így aránylag olcsón üzemeltethető. A tárolt magtételek 
életképességétől függően, 8–10 évenként tenyészkerti utántermesztés szükséges. Erdészeti fajok esetén 
a fafajok életkorához képest aránylag csekély tárolhatósági időtartam (10–15 év) nem jár döntő 
előnnyel; ráadásul egyes fajok mindössze 1–2 évig tárolhatók (tölgy, bükk). Mindezek miatt a 
magbank az erdészeti fajok génmegőrzésében csak alárendelt szerepet játszhat, egyes speciális 
esetektől eltekintve (pl. veszélyeztetett populációk magjának átmeneti tárolása, valamint egyes, hosszú 
távú, több évtizedes tárolásra alkalmas fajok esetében). A nemzetközi erdészeti gyakorlatban sokfelé 
megtalálható „magbankok” a hosszú távú génmegőrzés funkciójának alig felelnek meg, sokkal inkább 
magtárolóként szolgálnak. Itt kell megemlíteni a pollen formájában való tárolás lehetőségét is, ami 
egyes szélbeporzó fajoknál (elsősorban fenyőknél) lehetséges megoldás. A biztonságos tárolás tartama 
azonban a tíz évet itt sem haladja meg. 

Klónbank (klónarchívum, bázisültetvény, törzsgyűjtemény): lehetőséget ad a kiválasztott 
egyedek genetikailag változatlan megőrzésére dugványozott egyed, anyatő vagy oltvány formájában, 
viszont hely- és költségigényes. Anyatelepszerű fenntartás esetén nincs mód érett korú (termő) 
egyedek nevelésére. Dugványozással (autovegetatív módon) nem szaporítható fajok esetében 
szaporítási módként – az intenzívebb biotechnológiai eljárásoktól eltekintve – csak a heterovegetatív 
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szaporítás, azaz a költséges oltás jöhet számításba (fenyők, keménylombos fajok). A klónbank a 
szigorúan vett génmegőrzési feladatok mellett más, a nemesítés szempontjából is fontos funkciót is 
elláthat (szaporítóanyag-forrás, klónvizsgálatra vagy előzetes szelekcióra alkalmas kísérleti terület), 
ezért az egyedfenntartás nélkülözhetetlen és általánosan elterjedt eszköze. Tekintettel a magas 
költségekre, klónbankokban elsősorban azon egyedek elhelyezése történhet meg, amelyek gazdasági 
szempontból előnyöket ígérnek, azaz a klónbank az eddigiekben szinte kizárólagosan a fatermesztést 
és a dekoratív fajták előállítását szolgáló nemesítés bázisa volt. A jelenleg folyamatban lévő 
génmegőrzési program keretében a veszélyeztetett fajok egyedeit is klónbankban helyezik el. 

In vitro génbank: az in vitro (laboratóriumi) eljárások bér- és helytakarékosak, de 
eszközigényük magas. A technológiai igényesség mellett zavaró külső hatásokra is érzékeny 
megoldás, mert pl. egy hosszabb áramkimaradás évek munkáját teheti tönkre. Erdészeti fafajok 
esetében a teljes növény regenerálása még nem problémamentes, emellett számolni kell a tárolás alatti 
genetikai változásokkal is (szomaklónos variánsok létrejötte). Így a módszer ígéretes ugyan, de 
egyelőre nem alkalmazható széles körben. Ugyanez mondható el a ma már technikailag lehetséges 
DNS-könyvtárakkal kapcsolatban is. Technikailag a DNS vagy szakaszai etanolban vagy plazmidban 
eltarthatók. A jövő lehetősége a szekvenált DNS-szakasz bázissorrendjének digitális archiválása is. 
 
Fafaj Genotípusok (db)
Populus álba  
Populus nigra 
Populus canescens 
Populus tremula 
Salix álba 
Fraxinus angustifolia ssp. pannonica 
Picea abies 
Robinia pseudoacaáa 
Pyrus sp.  
Sorbus sp.  
Pinus nigra 
Pinus sylvestris 
Larix decidua  

164 
148 
6 
11  
320  
52  
1200  
300  
40  
150  
200  
648  
197 

 
68. táblázat - A hazai erdészeti génbankokban őrzött genotípusok száma* (OMMI adatai) 
 
Fontos 
Klónbankok létesítésének általános követelményei 
A klónbankban a fenntartást úgy kell megtervezni, hogy előre nem látható elemi károk, katasztrófák, 
területhasznosítási változások, kártételek a fenntartott egyedek megőrzését ne veszélyeztessék. 
Törzs- (bázis-)gyűjteményt lehetőleg állami tulajdonban lévő területen kell létrehozni. A hazai 
gyakorlatban a legalább két helyszínen, minimum három-három egyed megőrzése vált be. A 
génforrások védelme érdekében a terület bekerítése feltétlenül szükséges. 
A klónbankok a kezdeti jelentős beruházás és néhány évi intenzív ápolás után extenzív módszerekkel 
hosszú ideig fenntarthatók. Fontos előfeltétel, hogy a pótlások szakszerűen, klónazonos anyaggal 
történjenek meg, és a a klónarchívum leírását, klónjegyzékét folyamatosan aktualizálják. Ehhez 
rendszeres szemlézésre van szükség. A klónbank dokumentációját legalább két, egymástól független 
szervezetnél kell elhelyezni (OMMI, felelős nemesítő, gazdálkodó). A tapasztalatok szerint a helyi 
kezelő szervezetek – megfelelő források biztosítása esetén – az aktuális fenntartási munkákat 
ellátják, de a dokumentációk aktualizálására, hosszú távú megőrzésére a gyakori személyi változások 
miatt nem alkalmasak. 
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Génmegőrzés ex situ ültetvényekben 

 
Egy populáció eredeti előfordulási helytől távoli, azaz ex situ megőrzésére különböző okokból 

kerülhet sor. Indokolhatja a megőrzendő populáció helyszíni felújításának nehézsége, valamint a 
környezeti feltételek megváltozása. Ex situ megőrzést igényelhetnek az idegenhonos fafajok értékes 
populációi, valamint az őshonos fafajok veszélyeztetett származásai. Ilyen esetekben akár 
génrezervátumok ex situ telepítése is számításba jöhet; ezek a dinamikus génmegőrzés különleges 
esetei. 

Mesterséges beavatkozás szükséges azon esetekben is, amikor környezeti kár, így pl. 
légszennyezés vagy műszaki beavatkozás (pl. útépítés) veszélyezteti a populációt. A Közép-
Európában számottevő légszennyezés miatt pl. a Cseh- és Német-Érchegység pusztuló lucfenyveseit 
és még fellelhető jegenyefenyőit átfogó program keretében evakuálták kevésbé veszélyeztetett, 
alacsonyabb tengerszint feletti magasságú ültetvényekbe.  

A nemesítési és szaporítóanyag-termesztési tevékenység során létrehozott objektumok többsége, 
ha megszorításokkal is, a génmegőrzés bázisaiként veendők figyelembe. Ezt elsősorban a 
génmegőrzéssel járó magas költségek és korlátozások indokolják: amennyiben egy más célra telepített 
objektumban a génmegőrzés valamely részfeladata megvalósul, azt érdemes számításba venni. Ilyen 
típusú ültetvények a következők: 

• utódállományok, azaz ismert származású szaporítóanyagból, a származás génkészletének 
megőrzése vagy kimentése (evakuálása) érdekében létrehozott faállományok; 

• származási kísérletek, azaz nagyobb számú, ismert származásból, statisztikailag értékelhető 
elrendezésben telepített kísérletek; 

• utódvizsgálatok, azaz ismert leszármazású utódnemzedékek ismétléses telepítései; 
• klónkísérletek, azaz azonosított klónok (többnyire statisztikailag értékelhető elrendezésben 

telepített) ültetvényei; 
• magtermesztő ültetvények, azaz azonosított klónokkal, esetleg magoncokkal létrehozott 

törzsültetvények. 
 

Mintagyűjtés genetikai vizsgálathoz, összehasonlító elemzéshez 
 

Amennyiben nem genotípusokat, hanem populációkat kívánunk ex situ megőrizni, a magot, ill. 
dugványt/oltógallyat valamilyen mintavételi elv szerint kell begyűjteni. A megfelelően reprezentatív 
mintához elvileg ismerni kellene a faj genetikai strukturáltságát, az egységesnek tekinthető effektív 
populációméretet, a fajra jellemző génáramlás mértékét, a párosodás rendszerét stb. Ezek az adatok 
csak nagyon kevés fafaj esetében állnak rendelkezésre, ennek ellenére a begyűjtött minta – a 
rendelkezésre álló idő és anyagi források függvényében – legyen lehetőleg genetikailag reprezentatív, 
és maximális genetikai változatosságot kellene tartalmazzon. A továbbiakban a mintavételezés elveit 
ismertetjük azzal, hogy ezek nemcsak a génmegőrzésnél, hanem a természetközeli szaporítóanyag-
gazdálkodás során is alkalmazhatók, alkalmazandók.
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A populáció genetikai jellemzéséhez szükséges egyed-(minta-)szám 

 
A mintavétel célja ez esetben a populáció genetikai diverzitásjellemzőinek meghatározása. A 

„megfelelő” mintavétel meghatározásához statisztikai küszöbértékeket kell definiálni. A szükséges 
mintanagyságot (S) egy lokuszra számítva, a következő közelítő képlet adja meg (Guarino et al., 1995 
nyomán módosítva): 

 
ahol 
q = a figyelembe vett allélgyakoriság alsó határa, 
r = a legritkább allélból elvárt darabszám a mintában. 

A képlet q = 0,05 és r = 1 esetére minimálisan 30 körüli egyedszámot ad meg; hangsúlyozni 
kell azonban, hogy ez a mintaszám egyetlen lokuszra van vonatkoztatva. 

A mintázás biztonságát némileg megnövelve (több lokusszal számolva) a populációnkénti 
mintavétel alsó határát 50 egyed kiválasztásánál adhatjuk meg. Ezt a mintaszámot alkalmazzák pl. az 
allozimatikus változatosság vizsgálata során. 

Ennél lényegesen kevesebb egyedet kell megvizsgálni akkor, ha olyan genetikai jellemzőről van 
szó, amely populáción belül elvileg változatlan (cpDNS haplotípusok). Erre 10-nél kevesebb egyed is 
elegendő lehet. 
 

Populációt reprezentáló magminta begyűjtése 
 

Ha összehasonlítás céljából a populációt egy begyűjtött magtétellel akarjuk jellemezni, 50-nél 
kevesebb egyed elegendő, hiszen a szabad beporzás miatt a magtételben a nem mintavételezett, de 
porzópartnerként szolgáló egyedek is képviselve vannak. A források általában megegyeznek abban, 
hogy minimálisan mintegy (10–) 15 egyedről gyűjtött magminta (fánként legalább 25–30 szem) már 
kielégíti a feltételeket a genetikai reprezentáció tekintetében. Ha lehetséges, inkább több egyedről 
kevesebb, mintsem kevés egyedről sok magot gyűjtsünk. Természetesen újult állományban a 
kiválasztott egyedek között lehetőleg minél nagyobb távolság tartása célszerű, az esetleges rokoni 
kapcsolat elkerülése érdekében. (Génrezervátumok felújításához ennél alaposabb mintavételre van 
szükség, l. ott.) 
 

Dinamikus génmegőrzés 
 

Genetikai értelemben egy kiválasztott populáció dinamikus megőrzése a szaporodási közösség 
fenntartását, (azaz a rekombináció lehetőségének a megőrzését), és ezen keresztül a diverzitás 
optimális szinten tartását jelenti.

Dinamikus módszer akkor alkalmazható, ha a populáció az eredeti (in situ) vagy termőhelyileg 
hasonló helyszínen (ex situ) természetközeli módszerekkel fenntartható és megújítható. A dinamikus 
génmegőrzés nem kiválasztott egyedek (genotípusok), hanem a populáció aktuális génkészletének 
megőrzésére irányul. Világos, hogy ezt a stratégiát az alkalmazkodóképesség, ill. általában a genetikai 
változatosság megőrzése céljából alkalmazzuk. A megőrzés sohasem lehet teljes körű, egyrészt mivel 
az ivaros szaporodás miatt (szegregáció, rekombináció, mutáció és migráció révén) folyamatosan új 
genotípusok állnak elő, másrészt pedig a térben-időben változó környezet szelekciós nyomása 
irányítottan módosítja a génkészletet. 

A dinamikus génmegőrzés során a génkészlet megőrzését a természetes megújulási 
folyamatokra bízzuk, vagyis teret engedünk a mikroevolúciós és szukcessziós folyamatoknak. Ebből a 
módszer problematikussága is rögtön kiviláglik: a szukcessziós sorok elején elhelyezkedő társulások 
fafajainak beavatkozás nélküli fenntartása csak akkor lehetséges, hogyha a szukcesszió előrehaladását 
valamilyen kedvezőtlen termőhelyi tényező megakadályozza. A dinamikus génmegőrzés ezért 
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általában nem jelentheti a kiválasztott populációk magára hagyását, annak igény szerinti fennmaradása 
érdekében időszakos beavatkozások szükségesek. 
 

Génmegőrzés in situ 
 

Az in situ, azaz eredeti termőhelyen történő génmegőrzés feladata erdei fafajok esetében 
legtöbbször a meglévő változatosság populáció-mintákban való megőrzéseként definiálható. A cél 
nem a jelenlegi populációk génkészletének, az összes fellelhető génváltozatnak (allélnak) minden áron 
változatlan formában, mintegy múzeumként való fenntartása, hanem sokkal inkább az 
alkalmazkodóképesség, az evolúciós képesség igen hosszú időtartamra tervezett megőrzését jelenti.

Ez a megőrzési típus, ahogy azt már említettük, részben átfed a természetvédelem feladataival. 
A védettség valamely fokát élvező területek a génmegőrzés követelményeinek akkor felelnek meg, ha 
a kérdéses fafaj esetében a populáció génkészletének hosszú távú, változatlan megőrzése biztosított. 
Alkalmatlan a védett terület a génmegőrzésre akkor, ha az aktív génmegőrzés olyan beavatkozásokat 
igényel, amelyek az előírásokkal összegyeztethetetlenek, így pl. elegyarány-szabályzó gyérítések, 
felújító vágások, mag és egyéb szaporítóanyag gyűjtése. Ez elsősorban a szigorúan védett területeken, 
az erdő- és bioszféra-rezervátumokban okozhat nehézséget.  

Nem szavatolható a génkészlet megőrzése a magtermelő állományok esetében sem, hiszen azok 
megfelelő felújítása, utódállományok létrehozása kívánatos ugyan, de üzemtervileg nem előírt feladat. 
Az in situ génmegőrzés céljára ezért külön erre a célra létrehozott területekre, a génrezervátumokra is 
szükség van. 
 

Génrezervátumok 
 

A génrezervátum kiválasztásának általános szempontjai 
 

A genetikai változatosság részletes ismerete hiányában a megőrzendő populációk 
kiválasztásánál az alábbi szempontokat célszerű figyelembe venni. 

• A kijelölést adaptívan egységesként kezelhető körzetekre kell alapozni. 
• Különös tekintettel kell lenni a veszélyeztetett előfordulásokra. 
• Egyedi elbírálást igényelnek a fő elterjedési területtől távol eső, esetleg különleges ökológiai 

szituációban tenyésző populációk. 
A génkészlet hosszú távú fenntartásának, és a lehetőségek határain belül külső befolyásoktól 

mentes öntörvényű dinamizmusának biztosítása a génrezervátumot minden más, génmegőrzésre 
hasznosított objektumtól és eljárástól megkülönbözteti. A génrezervátumnak elegendő nagyságúnak 
kell lennie ahhoz, hogy megfelelő biztonsággal szavatolni lehessen a populáció túlélését, a 
mikroevolúciós és alkalmazkodási folyamatok háborítatlanságát, azaz el kell érje a legkisebb életképes 
populáció méretét. 
 

Migráció, introgresszió és szelekciós drift kizárása génrezervátumokban 
 

Ha a génrezervátumba irányuló génáramlás kedvezőtlen tulajdonságokat hordozó allélok 
felszaporodásával és esetleges fixációjával jár, ezt meg kell előzni. Ugyanígy korlátozandó az emberi 
szelekcióval érintett allélok visszaszorulása. Egyes vélemények szerint a nem kívánatos allélokat 
hordozó egyedek megfelelően sűrű újulat esetén kiszelektálódnak. 

A migrációs és szelekciós hatások egybevetésekor azonban kimutattuk, hogy a szelekció 
hatékonysága a génáramlással érkező allélokkal szemben gyenge. Emellett bizonyos allélok szelekciós 
előnnyel is rendelkezhetnek (pl. böhöncösséget22 meghatározó allélok), introgresszió esetén pedig a 
létrejött nem kívánatos fajhibridek hibridfölénnyel rendelkezhetnek. 
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Összességében tehát a kívülről jövő migrációt korlátozni célszerű, és a génrezervátumokat úgy 
kell kezelni, hogy a szelekció hatása a hosszú távú alkalmazkodóképességet ne érintse. Ezt egyrészt a 
rezervátum megfelelő helykiválasztása és nagysága útján, valamint célirányos erdőművelési 
beavatkozásokkal segíthetjük elő. 
 

Területnagyság a migrációs hatások figyelembevételével 
 

A génrezervátum előnye, hogy kijelöléssel haladék nélkül létrehozható, beruházást nem igényel. 
A nehézségek a megfelelő állományok kiválasztásánál és a fenntartás biztosításánál jelennek meg. 
Nem szabad elfelejteni, hogy az eddig alaposabban vizsgált fafajaink mindegyike elég hatékony 
megporzó ahhoz, hogy ne lehessen egy kiválasztott, kiemelkedően jó állományt önmagában, 
környezetétől elvonatkoztatva szemlélni. Jelenlegi ismereteink szerint egy átlagos méretű, néhány 
hektáros erdőrészlet megporzása akár 50 százalékban is külső forrásokból származhat, ha azonos fajú 
állományok veszik körül. 

Persze ilyen esetben is az utódok génkészletének 3/4 része (50 + 25%) még mindig a 
kiválasztott populációt képviseli, hiszen az anyák – ahogy a latin közmondás is tartja – biztosak, csak 
az apák bizonytalanok. Nagy kiterjedésű őshonos előfordulások esetén természetesen a kívülről jövő 
beporzásnak semmilyen nemkívánatos hatása sincs, a közeli idegen eredetű, ill. más fajú, de 
hibridizálásra képes populációk viszont károsak a helybeni génmegőrzés szempontjából (pl. fekete 
nyár vagy a vadgyümölcsök esetében). 
 
Fontos 
Génrezervátum-kijelölés és kezelés gyakorlati követelményei

• Alapvető követelmény, hogy a létrehozott génrezervátum hálózat elegendőn le kell fedje az 
ország területén belül megállapított vagy feltételezhető térbeli genetikai változatosságot, azaz 
az egyes tájak közötti genetikai különbségeket; 

• Az egyes rezervátumok területe elegendően nagy kell legyen ahhoz, hogy az érintett fafaj 
helyi génkészletének reprezentatív mintája legyen; 

• A kiválasztott állomány(ok) elsősorban őshonos eredetűek legyenek, illetőleg a kiválasztott 
területen egységes eredetű és génkészletű populációk legyenek. Amennyiben beékelődve 
idegen génkészletű populáció fordul elő, azt tervszerűen, fokozatosan el kell távolítani és a 
génrezervátum anyagával felújítani. A génrezerváció nem kell elegyetlen állomány legyen, és 
több, eltérő korú erdőrészletet is tartalmazhat.  

• Összefüggő, nagy területen elterjedt fafaj esetén a rezervátum ideális mérete 100 ha körül 
van. A legkisebb átmérő lehetőleg 300–400 m-nél ne legyen kevesebb. A terület más 
fafajokat is tartalmazhat. Kisebb területek is elfogadhatók, különösen ha kevésbé tömegesen 
előforduló faj(ok)ról van szó; célszerű azonban, ha van lehetőség a terület távlati bővítésére. 
A minimális terület egyedi elbírálás kérdése, de aligha lehet 2 ha-nál kisebb. 

• A legkritikusabb a populációk tartós, igen hosszú időtartamú megőrzése. Ez azt jelenti, hogy 
a génrezervátum tartós tulajdonban kell legyen; eseti kivételektől eltekintve csak állami erdő 
jöhet szóba. A terület kiválasztásakor gondosan meg kell vizsgálni, hogy valamilyen 
fejlesztés (útépítés, urbanizálás stb.) nem fenyegeti-e létét. Lehetőleg egyéb veszélyeket is 
minimalizálni kell (pl. légszennyező emittens a közelben, tűzveszély stb.). 

• A rezervátumot a tulajdonossal (kezelővel) egyeztetett kijelölés után megfelelően regisztrálni 
kell, térképi jelölése nemcsak az üzemtervekben szükséges, hanem a regionális fejlesztési 
térképeken is fel kell tüntetni.  

• A rezervátum kezelése elsődlegesen a populáció tartós fennmaradását, az evolúcióképesség 
megőrzését kell szolgálja. Az állománynevelési, növedékfokozási beavatkozások ennek a 
célnak kell alárendelve legyenek. Ennek megfeleően csak mérsékelt gyérítés javasolható. 

• A génrezervátum felújítását olymódon kell megoldani, hogy az utódnemzedék döntően a 
kijelölt génrezervátumon belüli egyedek minél szélesebb körű párosodása révén jöjjön létre. 
A felújító vágást lehetőleg hosszabb ideig elnyújtva, mozaikszerűen kell végezni. Kis 
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területű tarvágások megengedhetők. Ha a természetes felujítás nem lehetséges, a rezervátum 
saját anyagável mesterséges úton is felújítható. 

 
Jelenlegi ismereteink szerint az ideális az lenne, ha az ilyen célra létrehozott rezervátum területe 

meghaladná a 100 hektárt. Ekkora területek csak nemzeti parkokban, nagyobb védett területeken 
képzelhetők el, hazánkban még ott is nehezen. 

Nagyon alacsony egyedsűrűség vagy kis populációk mellett – ahol a génáramlás jóval kisebb 
szerepet játszik – az allélvesztési valószínűség alapján számított, 1–2 ezres egyedszámok (l. a 67. 
táblázatban) is problémát okozhatnak, hiszen ha a hektáronkénti egyedszám átlagosan 10–20 körül 
mozog, ismét csak 100 ha-nyi területre volna szükség. Tehát mindkét megközelítés esetében 
feltehetőleg kompromisszumokra szorulunk, amit úgy lehet kiegyenlíteni, hogy a génrezervátumot 
nem csak egyetlen helyen, hanem több helyszínen hozzuk létre, lehetőleg eltérő ökológiai feltételek 
(feltételezhetően eltérő géngyakoriságok) mellett.  
 

Helykiválasztás 
 

A migrációs hatások minimalizálása érdekében a legmegfelelőbb a génrezervátum elhelyezése, 
ha természetszerű, helyi származású populációk veszik körül. Sajnos ez a kívánalom csak egy-két fafaj 
esetében teljesíthető (pl. bükk). 
 

Védőzóna 
 

Amennyiben a génrezervátumot nem hasonló, autochton állományok veszik körül, a legjobb az 
lenne, ha környezetében csak más fafajú állományok fordulnának elő. A védőzónával elérhető 
izoláltság mértékére és célszerűségére vonatkozóan ma még csak kevés és ellentmondó adattal 
rendelkezünk. Emellett még az abszolút minimálisnak tekinthető védőzóna-szélesség is viszonylag 
nagy területeket érint. Egy 25 ha-os négyzet alakú génrezervátumot csupán 200 m szélességben védő 
terület nagysága 56 ha lenne. Mivel egy ilyen típusú védelem hatékonysága amúgy is 
megkérdőjelezhető, szigorú megkötéseket nem érdemes megfogalmazni a védőzónában történő 
gazdálkodásra. Introgresszióra hajlamos fafaj telepítése, illetve fajazonos nemesített szaporítóanyag 
felhasználása a védőzónában mindenképpen kerülendő. 

A magtermesztő ültetvényekben végzett vizsgálatok szerint a legminimálisabb izolációs 
távolság szélirányban 500–1000 m. Az áramlási viszonyok szempontjából kedvezőbb, ha a 
védőzónában zárt erdőállományok vannak. Bőséges pollenmennyiséget termelő fajok esetében ez a 
távolság sem nyújt kielégítő biztonságot. A leghatékonyabb korlátozási mód – magtermesztő 
ültetvények és génrezervátumok esetében egyaránt – a terület lehetséges maximumra növelése, és a 
virágzás feltételeinek javítása. 
 

A génrezervátum egyéb funkciói 
 

A génrezervátumok fenntartása általában a gazdálkodói tevékenységgel összeegyeztethető. 
Emellett a génrezervátumok többféle hasznos funkciót is betölthetnek, így: 

• Kiemelt értékű magforrásként, magtermelő állományként szolgálhatnak, ahol a koncentrálás, 
nagyobb területegység miatt egyébként gazdaságtalan, magtermést segítő kezelések is 
végrehajthatók. A génrezervátum termése, újulata begyűjthető, sőt ez egyenesen kívánatos, 
amíg a felújulást nem zavarja. 

• A génrezervátumok referencia-populációként szolgálnak, anyaguk a legmegfelelőbb kontroll 
vagy összehasonlító kísérleti anyag genetikai jellegű vizsgálatokhoz, nemesítési tesztekhez, de 
alkalmas minden olyan biológiai kutatás számára is, amelynek genetikai aszpektusai is 
vannak. 

• A további nemesítő munka bázisaivá válhatnak, ahol kedvező adottságú genotípusok 
szelektálhatók. 
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Utódállományok létrehozása (génrezervátumok felújítása) 
 

A génmegőrzési célból létrehozott utódállományok, génrezervátumok esetében a maggyűjtést 
lehetőség szerint legalább 50, de inkább 100 fáról kell végezni. A kiválasztott fák természetes eredetű 
állomány esetén megfelelő távolságban legyenek egymástól (30–50 m). 

Mesterséges eredetű állományok esetében ennek nincs jelentősége. A mintafa kiválasztásnál a 
fatermesztési szempontok mellett (méret, törzsalak) a változatosság, pl. fenológiai eltérések, megfelelő 
reprezentáltságát is minél nagyobb mértékben figyelembe kell venni. 

A külső eredetű háttérpollen hatásának mérsékelése elsősorban a tömeges virágzású és 
magtermésű évek kihasználása révén érhető el. Ilyenkor a legalacsonyabb a migrációs ráta, így a 
begyűjtött mag génkészlete aránylag közel lesz az anyaállományhoz. 

Az azonos fajú környező állományok hatása csökkenthető, ha azokat korábban újítjuk fel. A 
csemetenevelést extenzív körülmények között kell folytatni, a csemeték szelektálását lehetőleg 
mellőzni kell. Az erdőfelújításhoz a szokásos darabszám többszörösét kell használni. 

Az utódállomány területe az 5 ha-t (minimálisan 2 ha-t) haladja meg. Elegyes állomány 
létrehozása is megengedhető, amennyiben az elegyfaj a fenntartani kívánt génforrás anyagával nem 
hibridizál és attól könnyen megkülönböztethető. 

Populációt reprezentáló klóngyűjtemény létesítése esetén is a kívánatos szelektálandó 
egyedszám a legalább 100 faegyed (genotípus). 
 

Génrezervátum-hálózat Magyarországon 
 

Génrezervátumok kijelölése eddig csak néhány európai országban történt meg. Magyarországon 
a kijelölés a Növényi Génbank Tanács Erdészeti Munkabizottsága irányításával 2000-ben indult meg. 
A területek nyilvántartását az Állami Erdészeti Szolgálat végzi. A végleges hálózat kialakítása néhány 
éven belül várható.  
 

Génmegőrzés megvalósítása az ökoszisztéma-szemléletű gazdálkodás keretében 
 

Összességében megállapítható, hogy a génrezervátum kezelése nem tér el jelentősen a 
gazdálkodás amúgy is a természetesebb módszereket előtérbe helyező módszereitől, így – az alapelvek 
és a kezelés módjának tisztázása után – a helyi szakemberek a megfelelő kezelésről, fenntartásról 
gondoskodni tudnak. 

Nagy jelentőséget kell tulajdonítani a génrezervátum fontossága és szerepe minél szélesebb 
körben való megismertetésének, mivel a hosszú távú megőrzés csak széles körű társadalmi és szakmai 
támogatottság mellett képzelhető el. Komplex, sok fafajt tartalmazó erdei ökoszisztémákban ökológiai 
és ökonómiai indokok egyaránt azt kívánják meg, hogy az egyes fafajok génkészletének megőrzése 
váljon a gazdálkodási feladatok részévé. 
 

A génmegőrzés nemzetközi együttműködési kerete 
 

A legtöbb gazdasági jelentőségű fafajra érvényes, hogy kiterjedt áreájukból következően 
nemcsak nemesítésük, hanem génmegőrzésük is csak nemzetközi együttműködésben valósítható meg 
hatékonyan. 

A génmegőrzéssel kapcsolatos kezdeményezések felerősödése Európa-szerte a környezeti 
terhelések és éghajlati anomáliák következtében fellépett tömeges erdőkárokkal függ össze. 

Génmegőrzési programokat egyes európai országokban már a nyolcvanas évek végén 
kezdeményeztek (pl. Weisgerber et al., 1985; Anon, 1989). Az 1992-es Rio-i UNCED konferencia 
előkészületi fázisában az erdőgazdálkodásért felelős európai (földművelésügyi) miniszterek 1990 
decemberében Strassbourgban egyezményt kötöttek az európai erdők védelméről. A konferencián 
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megállapodtak abban, hogy hat kiemelt területen rendszeres találkozók keretében fogják egyeztetni és 
ellenőrizni az előrehaladást. A hat terület között második helyen szerepelt (S2 kódjellel) az európai 
genetikai erőforrások védelme. 
 
Fontos 
Soproni határozatok (Az EUFORGEN szervezet első nemzetközi tanácskozásán, 1995-ben 
Sopronban elfogadott ajánlások, rövidítve) 
A Rio de Janeiro-i Föld Csúcs és a Növényi Genetikai Erőforrások Világkonferenciája tapasztalatai 
alapján európai szintű együttműködés kívánatos az alábbi pontokban:  

• az EUFORGEN szervezetnek a globális génmegőrzési program európai koordinátorává kell 
válnia az erdészet területén, együttműködésben más nemzetközi szervezetekkel (FAO, 
IUFRO); 

• minden európai országnak ki kell dolgoznia erdészeti genetikai erőforrásai megőrzésének 
stratégiáját; 

• a nemzeti stratégiákba bele kell foglalni az országok által közösen elhatározott teendőket; 
• összhangba kell hozni a tartamos gazdálkodás, az in situ génmegőrzés és a természetvédelmi 

oltalom alatt álló területek kezelésének elveit és gyakorlatát; 
• a genetikai erőforrások védelme elvét a lehető legnagyobb mértékben érvényesíteni kell az 

erdőművelésben és az erdőgazdálkodás szabályzóiban; 
• mivel az erdészeti génmegőrzés hatásos megoldásának egyik akadálya az ismeretek hiánya, 

az erdészeti genetikai kutatások nemzetközi koordinálása, az erdészeti 
szaporítóanyagforrások genetikai leltározása, az erdőművelési eljárások fejlesztése 
elősegítendő; 

• megfelelő képviseletet igényel az erdészeti érdekek megjelenítése a nemzetközi 
biodiverzitás-védelmi tanácskozásokon; 

• az erdészeti genetika oktatását, továbbképző szaktanfolyamok tartását, és a célok minél 
szélesebb körű nyilvánosságra hozását szorgalmazni kell. 

• Forrás: Turok et al., 1998 
 

A 31 ratifikáló ország az alábbi állásfoglalást szövegezte meg: „... egy funkcionális, de önkéntes 
nemzetközi együttműködési lehetőséget kell létrehozni a meglévő intézményi keretek felhasználásával, 
annak érdekében, hogy elősegítsük és koordináljuk 1. az in situ és ex situ génmegőrzési módszerek 
alkalmazását, 2. a szaporítóanyagok cseréjét, 3. valamint az elért előrehaladás ellenőrzését...”

A strassbourgi konferenciát követő 1993-as helsinki miniszteri találkozón megerősítették, ill. 
átdolgozták a korábban hozott elveket, a 2. sz. határozatot „az európai erdők biodiverzitásának 
védelme” témára szélesítették. A konferencia elhatározta az Európai Erdészeti Genetikai Erőforrások 
Program (EUFORGEN) elindítását, amely a Nemzetközi Növényi Genetikai Erőforrások Intézete 
(IPGRI, Róma) szervezeti keretében jött létre. Finanszírozását a résztvevő tagállamok hozzájárulása 
biztosítja. A szervezet első ülésén, amelyre 1995-ben, Sopronban került sor, lefektették a működés 
alapelveit és a fő munkaterületeket. Az EUFORGEN hálózatos együttműködés formájában 
tevékenykedik, néhány fafajcsoportra koncentrálva, amelyben az európai tagállamok érdeklődési 
területeik szerint vesznek részt. A jelenleg működő öt munkacsoport a fekete és fehér nyár, a fenyők, a 
mediterrán tölgyek, az értékes elegyfák és a bükk-tölgy hálózat (Mátyás Cs., 2000).  
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