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1. Bevezetés

A természeti kornyezetiinkben tapasztalhato, a globalis felmelegedéshez kothetd valtozasok
hatasai egyre jobban foglalkoztatjdk a szakembereket. A természeti er6forrasokkal
gazdalkodok azok, akik kozvetleniil tapasztaljak a gyors, nagy 1éptékli valtozasokat és akik
egyben a legtobbet tehetnek ezen negativ valtozasok mérsékléséért az atgondolt, tudoményos

alapokon nyugv6 munkajuk altal.

A gazdalkodoi tevékenységek egyre kiszolgaltatottabba valnak az iddjarasi szélsdségeknek,
a generaciok ota bevett gyakorlatban valtoztatasra van sziikség. Nem kivétel ez aldl az
erdégazdalkodas sem, hiszen az évtizedes Iéptékekben torténd gondolkodas megkdveteli a
termesztett fajok, termdhelyek és az azokban feltételezhetden bekdvetkezd valtozasok

elorejelzésének képességét.

A tolgyek (Quercus spp.) kozotti géndramléds, gyakori hibridizacid jelensége régota
foglalkoztatja az erdészeti tudomanyos kozosséget. Az igy létrejovd egyedek, populaciok
kiilonleges allomanyok lehetnek: az atmeneti formak megjelenése, a termdhelyi szélséségeket
jobban tir6é egyedek kialakuldsa érdekes kérdéseket vet fel az erddgazdalkodok ¢és a

természetvédelem szempontjabol is.

A magyar tolgy (Quercus frainetto Ten.) erdégazdalkodasi jelentdsége hazankban
elhanyagolhatd, azonban bizonyos esetekben a szamara kedvezdé éldhelyeken gyakorlati
szakemberek felfedezni vélik elsdsorban olyan tolgyesekben, amelyek a magyar tolgy szamara
is kedvezd termdhelyi koriilmények kozott élnek. Felmeriilhet a kérdés, hogy ezek az egyedek
miként keriiltek ezen erddrészletekbe, milyen mértékben hibridizalodnak az allomany tobbi
egyedével, illetve milyen jelentdsége Ilehet ennek akér természetvédelmi, akar

erddgazdalkodasi szempontbol.
A dolgozat az Erdészeti Tudomanyos Intézettel k6z6s munka keretein beliil késziilt el.
2. Célkitiizés
A kutatas célja egyfel6l a magyar télgy (Quercus frainetto), mint a klimavaltozas

szempontjabol potencialis fafaj hazai tolgy allomanyokban betoltott szerepének, erdészeti és

természetvédelmi jelentdségének bemutatésa.

A kutatds tovabbi célja olyan, a szakirodalomban megtaldlhaté univerzalisan hasznalatos
barcoding markerek tesztelése, amelyekkel a fajok feltételezhetden azonosithatoak, illetve az

esetleges hibridizacio is kimutathatd kozottiik. Ehhez két hazai magyar tolgyes allomanybol



vett mintakat vontuk részletes vizsgalat ald. A dolgozat célja ezen allomanyok részletes

ismertetése iS.

3. Irodalmi attekintés

3.1. A magyar tolgy (Quercus frainetto Ten.)

Eredetileg balkani elterjedésti faj, amely a szubmediterran hegyvidékeken érzi jol magat.
Elterjedésének nyugati hatara a Karpat-medence, eredeti elterjedését tekintve Kis-Azsiatol Dél-
Olaszorszagig huzodik. Kedvezéek szamara a déli kitettségli, fényes hegyoldalak, ahol
tobbnyire cserrel (Quercus cerris L.) és molyhos télggyel (Quercus pubescens Willd.) egyiitt
talalhato. Tobbnyire kb. 350 m tengerszint feletti magassagban érzi jol magat, de bizonyos
esetekben kozel 700 m-es magassagban is megtelepszik. Bar az elnevezése ,,magyar”,
valdjadban nem O&shonos, ennek ellenére jelenlétét korabban feltételezték a Biikkben,
Borzsonyben, a budai Kamaraerdében, a Velencei-hegységben, Zselicben ¢és a Keszthelyi-
hegységben. Kordbbi vizsgalatok azt mondjdk, hogy az 0Osszes el6forduldsa a Karpat-
medencében betelepités eredménye, a zselici allomanyrol folynak taldlgatasok az dshonossagot

illetden. (KERESZTESI, 1967)
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1. 4bra A magyar tolgy (Quercus frainetto) elterjedési teriilete (EUFORGEN ADATBAZIS ALAPJAN)



Gyokérzete hasonlo6 a kocsanytalan tolgyéhez (Quercus petraea (Matt.) Liebl.), és kivaldoan
sarjad réla. Torzse a termdhelytdl fiiggden valtozik: a szdmara kedvezd teriileteken sudar, szép
torzsalaku, mig silanyabb termdhelyeken hasonldéan format 6lt, mint a molyhos tolgy, bar kissé
kevésbe elfekvd. Kérge vorosesbarna, finoman repedezett, kézzel morzsolhat6. Hajtasai
zOldesbarndk, az éves hajtdsok erdsen szOrosek. Riigyei hegyesek és nagyok, finoman
sziirkésen szOrosek, az agak végén halmozottan allnak. A levelei szinte teljesen tilok, 12-20 cm
hosszuak és 8-16 cm szélesek is lehetnek, amelytdl a korona tomottnek hat. A levélalap cimpas
¢s elkeskenyedod, a levél 7-9 karéjbol all, erésen 6blos, gyakran a foérig szeldelt. A levél szine
érdes tapintasu, sotétzold szinii és fényld, az ereknél csillagszorokkel. A fonék a féerek mentén
erdsen szOrds, egyébként halvanyzold, csillagszords. A porzos virag barkai kb. 6-12 cm-esek,
kopasz vagy enyhén pelyhes kocsdnyon lognak, a portok hossziikds és a sima vége
benyomodott. A termds virdgok csoportosan allnak, alig 1-1,5 cm-es kocsanyon talalhatéak. A
viragokat hosszikas murva 6leli, a maghaz gombodlyded, a bibe hatragorbiil6. A makkok
csoportosan teremnek, kisebbek, mint a kocsanytalan tolgyé, de hasonldan elliptikus vagy
tojasdad, a csucsi résnél nyomott, kopasz és vilagos barnan csikos. A kupacs csésze alaku,
molyhos, tobbnyire sziirkés vagy rozsdasarga. A kupacspikkelyek széle pillds. Hamarabb valik
termévé, mint a kocsanytalan tolgy. Jelenlegi allaspont szerint nincs erdégazdalkodasi
jelentdsége. Faja tartds, szarazon nagyon kemény és nagy térfogatstilyu. Nehezen hasad és
hajlamos a beszakadasra, nehéz megmunkalni. Tobbnyire banyaszati valasztékban volt

hasznalatos. (KERESZTESI, 1967)
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2. abra Magyar t6lgy (Quercus frainetto) levél szine (TREE-GUIDE.COM)
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3. abra Magyar t6lgy (Quercus frainetto) levél fonakja (TREE-GUIDE.COM)

1.1. A tolgyek taxonomiaja

A tolgy nemzetség (Quercus L.) az északi hemiszféra legdiverzebb és egyik legjelentdsebb
csoport, amely cca. 400 fajt szamlal az észak- és kozép-amerikai, kolumbiai, észak-afrikai és
az eurazsiai régioban. Szamos szakember foglalkozott a nemzetség fajainak besoroldsaval,
ezért tobb kiilonbozd felosztas is sziiletett az évtizedek alatt, azonban egy altalanosnak

mondhato, nemzetségen beliili csoportositast altaldnosan elfogadottnak tekinthetiink:

- Cerris (Q. sect. Cerris Loudon)

- Cyclobalanopsis (Cyclobalanopsis Orsted)

- Lobatae (Q. sect. Lobatae Loudon)

- lex (Q. sect. llex Loudon)

- Protobalanus (Q. subg. Protobalanus Trelease)

- Quercus
(DENK & GRIMM, 2010)

A magyar tolgy (Quercus frainetto Ten.) a Quercus subgenusba sorolhat6, amelyet lathatunk
a 6. abran, mig a 4. dbra a csoportok egymassal vald kapcsolodasat mutatja. A kiilonb6zo

csoportok elterjedési teriiletét az 5. abra mutatja.
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4. dbra Az 6sszes Fagaceae (a Fagus kivételével) ITS-matrixon alapuld, stiritett ML-fa (maximum likelihood
tree). (DENK & GRIMM, 2010)
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5. abra A Quercus nemzetség szekcidinak foldrajzi elkiiloniilése (DENK ES MTSAL, 2017)

1.2. Az europai fehér tolgyek hibridizacioja

A természetes uton lezajldé hibridizacids folyamatoknak és introgresszionak fontos
evolucios szerepe van: ezuton létrejohetnek uj fajok, illetve a meglévok genetikai
variabilitdsat is modositja. A természetes modon 1étrejott hibridizdcid nem kimondottan
gyakori, azonban bizonyos csaladok és nemzetségek esetében tobbszor eléfordul, erre jol
ismert példa a tolgy (Quercus spp.) nemzetség bizonyos fajai, a hazdnkban is honos fehér
vagy nemes tolgyek kozotti hibridizacio. (MATYAS, 2002)

crer

egyedek természetes megjelenésére, azonban a ,,sziil6k™ széles variabilitdsa miatt nem lehet
egyértelmien csak a morfologiai bélyegekbdl megallapitani, hogy az adott egyed hibrid-e.
(CURTU ES MTSAL, 2007) A morfoldgiai hatarok elmosodasa és a valtozatossag oka lehet az
introgresszio, vagyis a fajok kozotti folyamatos €s tobbiranyl géndramlas (atkeresztezddés és
visszakeresztezOdés), amely elegyes tolgy allomanyok esetében gyakorta el6fordulod

folyamat. (K1ss-SzIGETI, 2012)

Az ujabb vizsgalatok szerint az eurdpai fehér vagy nemes télgyek (Quercus csoport; ide
sorolhato tobb kisebb faj mellett a legnagyobb elterjedési teriilettel bird Q. robur, Q. petraea,
Q. pubescens, és a Q. frainetto is) esetében bizonyithatéan van helyi introgresszid a
morfoldgiailag egymastol kiilonbozo fajokat tartalmazo tdlgyes populaciokban. (SIMEONE ES
MTSAI., 2016) Rokonsag szempontjabol a magyar tolgyet érdekes moédon BELLAROSA ES
MTSAI. (2004) ITS szekvencian alapuld genetikai kutatasa alapjan (Isd.:7. dbra) kozelebb

helyezhetjiik a kocsanyos tolgyhdz, mintsem a molyhos t6lgyhdz, ami a morfologiai bélyegek



tekintetében, foként a molyhossag szempontjabol, érdekes. A levélforma, karéjok mélysége,
a mellékkaréjok gyakorisdga és a nagyon rovid levélnyél viszont valoban nagyon emlékeztet
a kocsanyos tolgy levéltipusara. Ez a vizsgalat ugyanakkor csak mediterran és legféképpen

olaszorszagi mintakra fokuszalt, amely a magyar tolgy legnyugatibb ¢és joval elkiiloniiltebb

(izolaltabb) elterjedési teriilete.
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6. abra A magyar tolgy elhelyezkedése a torzsfan SIMEONE ES MTSAL (2013) kutatasa szerint
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7. abra Rokoni kapcsolatok (BELLAROSA ES MTSAL, 2004)

A Quercus nemzetség taxondémiai vizsgéalatanak egyik lehetséges forméja a
mikromorfoldgiai bélyegek elemzése. Egyes esetekben, pl. a molyhos és a kocsanytalan tolgy
kozotti hibridizacid mértékét meg lehet allapitani a csillag- illetve a nyalabszorok megjelenési
formajabol és a kombinalt eléfordulasok szerint. (KEzDY, 2002) Szintén levélmorfologiai
vizsgalatokkal, de tobb mérési pont egylittes elemzésével, vagyis un. morfometriai méréssel
is lehetséges a kiilonbozo tolgy fajok elkiilonitése és ezaltal elvben a hibridek meghatarozasa
is. (Borovics, 1999). Bar ezek a modszerek olcsobbak és egyszeriibben kivitelezhetdek,
valgjaban csak a genetikai vizsgalatok azok, amelyek pontos képet tudnak adni az egyeden ¢és

a populécion beliili genetikai tulajdonsagokrol.

A genetikai valtozatossagot eldszor izoenzim technikakkal vagy anyagcseretermékek
elemzésével tudtak attételesen vizsgalni, azonban ezek a modszerek az alapos genetikai
feltérképezést nem tették lehetdvé. A 80-as években a polimerdz enzim alkalmazhatdsaganak

felismerése 0j utat nyitott a genetikai vizsgalatok terén. A polimeraz enzim felelés az €16
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szervezetben a DNS szal megkettdzéséért a sejtosztddds soran. Ennek a természetes
folyamatnak a mesterséges leképezése a PCR moddszer (polymerase chain reaction, azaz
polimeraz lancreakcid), amelynek soran a polimeraz enzim segit abban, hogy egy kivalasztott
szakaszt lemasolhassunk, ¢és tetszoleges mennyiségben ,,masolhassunk” tovabbi vizsgalatok

elvégzéséhez. (MATYAS, 2002)
1.3. A genetikai vizsgalatok lehet6ségei

A hibrideket legbiztosabban kiilonb6z6 DNS vizsgalati modszerekkel vagy mas néven
markerezési technikakkal lehet kimutatni, amire elterjedt modszer az un. mikroszatellit
elemzés. Ezeket SSR (simple sequence repeat) régioknak nevezziik, egy, a magasabb rendi
szervezetekben gyakorta el6forduld, nagy valtozatossagot mutatd rovid 1-5 bazisparbol alld
motivum lancszerli ismétlodései. Tobb mikroszatellit marker egyiittes alkalmazasa lehetové
teszi, hogy egyedi szintli genetikai mintazatot kapjunk, amely egyfajta genetikai
ujjlenyomatként az egyedek azonositasara alkalmas. Ha ezzel a modszerrel egy-egy faj tobb
egyedét vizsgaljuk, akkor képet alkothatunk a rokonsagi viszonyokrdl, illetve a bekdvetkezo
is. Fafajok esetében a kloroplasztisz DNS markerek alkalmazdsa a rokonsagi kapcsolatok
feltarasara is jol miikodé modszer, ami jelen esetben a kutatds sordn fontos szempont lesz.

(MATYAS, 2002)

MUIR ES MTSALI., 2000 kettd, a hazai erdégazdalkodasban is jelentds fafajt, a kocsanyos
(Quercus robur L.) és a kocsanytalan (Quercus petraea (Matt.) Liebl) tolgyet vizsgaltak.
Tudtak, hogy a két faj kozotti géndramlas mértéke nagy, és kivancsiak voltak, hogy a
termOhelyi igényekben nyilvanvalo kiillonbségek ellenére mennyire ,,valik szét” a két faj. A
két faj faji statuszanak kérdését a mikroszatellit analizissel vizsgaltak, amellyel lehetséges
megkiilonboztetni a kozeli rokon fajokat. A foldrajzi kiilonbségek figyelembevétele
érdekében mindkét fajbol egy-egy populacionyi egyedrdl vettek mintat 6t olyan helyszinen,
amelyek a fajok eurdpai elterjedési teriiletét szinte teljesen lefedték. Az allélfrekvenciakon
alapulo hozzarendelési teszt segitségével meg tudtdk hatdrozni annak a 46 mintanak a faji
statuszat, amelyeknek vagy egyértelmii Q. robur vagy Q. petrae fenotipusa volt, a
levélmorfoldgia jellemz6i alapjan. A morfoldgiai és molekularis bizonyitékok az esetek 78%-
aban egyezést mutattak. Az esetek maradék 22%-aban az elemzés vagy nem volt értelmezhetd
(7%), vagy hibrid statuszt jelzett (15%). A molekularis elemzésiink Osszességében azt

mutatta, hogy a két faj kiilonallo rendszertani egységeket alkot, amelyek a mikroszatellitek
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segitségével kiilonvalaszthatok. A fajok kozotti nagyfoku génaramlas ellenére a fennmarado

faji kiilonbségek tovabbra is kérdést vetnek fel a tudésokban. (MUIR ES MTSAL., 2000)

Fajok azonositasara szintén elterjedt megoldas az un. DNA barcoding, azaz egyfajta DNS
,vonalkddolas”, ahol egy hosszabb-rovidebb DNS szekvenciat alkalmazunk markerként. A
procedura soran a PCR amplifikaciot DNS szekvenalas koveti, majd a szekvencia analizis,
amikor is egy hasonldsagon alapuld adatbazissal torténd Osszehasonlitd elemzéssel allapitjuk
meg a fajt. A barcode markerek lehetnek egy-lokuszosak (egyetlen szekvencia atirat), amik
csalad és nemzetség szintli hatdrozashoz a legalkalmasabbak, ennél pontosabbak a tobb-
lokuszos barcode markerek, amikor tobb DNS régi6 atiratat elemezziik egyiittesen. A
kloroplasztisz markerekhez képest pedig a nukledris eredeti markerek Ilehetnek
informativabbak és alkalmasabbak akar egyetlen 10kusz alapjan a faji szintii azonositasra. (YU,

ES MTSAL, 2020)
1.4, Barcoding markerek

A korabban emlitetteknek megfeleléen a DNS- ,,vonalkdédolas” soran egy rovid DNS-
szekvenciat molekularis markerként hasznalnak a novény- és allatfajok kozotti sokféleség
megallapitasara. A szisztematikus névényi molekularis vizsgalatokhoz leggyakrabban hasznalt
szekvencia-1okusz a nuklearis riboszomalis cisztron internal transcribed spacer (ITS) régioja,
nyersforditasban a ,belsé atirt elvalasztd” régid. (SELVARAJ ES MTSAL, 2008) Gyakran
hasznaljak DNS-barcoding-hoz az ITS2 (internal transcribed spacer 2) régiot, mivel szamos
értékes tulajdonsaggal rendelkezik; jellemzd az wuniverzalis primerek tervezéséhez
rendelkezésre allo konzervalt régiok, az egyszerli amplifikacio és a még a kozeli rokon fajok
megkiilonboztetéséhez elegendd variabilitas. Az azonban nem teljesen egyértelmi, hogy képes-

e megkiilonbdztetni a fajokat egy atfogoé mintakészletben. (YAO ES MTSAL, 2010)

A matK (Maturase K) gén (korabban orfK), 1500 bazispar hosszu, a kloroplasztisz trnK
intronjaban helyezkedik el. A molekularis rendszertanban (filogenetika) és evolicios
folyamatok lekovetéséhez gyakran hasznaljak. Novényfajok esetében az univerzalis primerek
sok esetben nem mitkddnek megfelelden, ezért nemzetségenként sziikséges az Gjratervezeésiik,

pontositasuk az eredményes PCR kivitelezésére. (HILU & LIANG, 1997) (YU ES MTSAL, 2011)
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8. abra A PCR amplifikacios primerek elhelyezkedése HILU ES LIANG (1997) kutatasaban

A legtobb novényi DNS-barcode régio a kloroplasztisz genomban talalhaté: vagy a kodold
szekvencidkban (mint példaul az rbcLa ¢s a matK), vagy az intergenikus régidkban (mint
példaul a trnH-psbA), bar néhany nuklearis lokuszt is hasznaltak DNS-barcodeként, példaul a
mar emlitett riboszémalis DNS ITS-t. Novényi egyedenként altalaban egynél tobb vonalkodot

szekvenalnak és hasznalnak fel a rendszertani besorolashoz. (LOERA-SANCHEZ ES MTSALL, 2020)

A
matKF Vt-1110-matK-F ~ Vt-1516-matK-R
o - e
I:I | marK gene (~1.5 l(h):|:|
matKR
L «— |
trnK 5'-exon trnK gene frnK 3'-exon
B
trnH-psbA-R trnH-psbA-F
- <
psbA gene trnH gene

psbA- rrnH intergenic spacer

9. dbra A kloroplasztisz matK gén (az abran A-val jelolve) és a psbA-trnH intergenikus spacer (az abran B-vel
jelolve) altalanos szerkezete és a PCR-primerek lagyulasi pozicioi PHOOLCHAROEN & SUKRONG (2013)
vizsgalataban

4. Anyagok és modszerek

4.1. A mintavételi helyszinek kivalasztasa és a mintavételezés méodja

A mintavételezés soran az erdérészleteken beliil azokat az egyedeket kerestiik, amik leveliik,
kérgiik alapjan magyar tolgynek tlintek, tovabba tudatosan kerestiink mellé egyéb, a tarsulasban

dominansan jelenlévo fajokat is (kocsanytalan t6lgy, molyhos tolgy).

A terepi bejards sordn a kivalasztott fakrol tobb levelet gytjtottiink kiilonbozo
magassagokbol, amiket utdna részben préseltiink késébbi herbariumi tarolashoz, részben pedig
fagyasztoba tettiink a DNS vizsgélatokhoz. A vizsgalathoz sziikséges minta gytijtéséhez
kiindulasként a gyakorlati erddgazdalkodo szakemberek segitségét kértiik, mert 6k azok, akik
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a legtobbet tartdzkodnak a potencidlisan magyar tolgyet tartalmazé alloményokban, és akik elsé

kézbdl relevans informaciodkkal szolgélhatnak az egyedek hollétét illeten.

A Keszthelyi-hegység a magyar tolgy termohelyi preferenciait figyelembe véve megfeleld
¢lohelyet tud biztositani a fajnak, ezért az illetékes erdégazdalkodd (Bakonyerdd Zrt.)

segitségével két helyszinrdl sikeriilt mintat venniink:

- Vonyarcvashegy 6 B és C erdorészlet (8,81 + 1,17 ha, azaz 9,98 ha Gsszesen)
- Hegyesd 8 D erdérészlet (3,33 ha)

A mintavételt vegetacids idoszakban végeztiik, és minden olyan farol vettiink leveles hajtast,
aminél feltételeztiik, hogy magyar télggyel van dolgunk, illetve hogy esetleg hibridet latunk.
Ezeken feliil molyhos tolgy, kocsanytalan tolgy és cser fajok egyedeirdl is vettiink levélmintat

a helyi genetikai mintazat 6sszehasonlitasa érdekében.

Az erdorészletekrdl adatokat az online elérhetd Erdotérkép adatbazisbol kérdeztem le

(https://erdoterkep.nebih.gov.hu/)

4.1.1. Vonyarcvashegy 6 B és C

Elsddlegesen természetvédelmi rendeltetésti erdd talalhatd a részletekben, a Natura 2000
haldzat része és védett természeti teriilet. Természetszerii természetességi allapoti kocsanyos
tolgyes-cseres allomanyok talalhatok benniik. A két részlet tulajdonsagaiban nem kiiloniil el

egymastol.

10. abra Vonyarc 6 B és C mintai
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1. tablazat Vonyarcvashegyen gyijtott fajok koordinatai és a laborban adott DNS azonositok

DNS azonosito
Q3622
Q3623
Q3624
Q3625
Q3626
Q3627
Q3629
Q3632
Q3633
Q3634
Q3635
Q3636
Q3637
Q3638

Faj
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus petraea

Quercus pubescens 46.7847164
Quercus pubescens 46.7850007
Quercus pubescens 46.7850264
Quercus pubescens 46.7850314
Quercus pubescens 46.7850723
Quercus pubescens 46.7850781
Quercus pubescens 46.7851675

15

Koordinata
46.7834209 17.3197323
46.7833213 17.3195815
46.7833332 17.3197454
46.7830381 17.3196871
46.7829023 17.3196804
46.7839722 17.3189979
46.7831125 17.3197843

17.3192901
17.3192171
17.3191850
17.3192456
17.3191727
17.3191823
17.3193294



2. tablazat Vonyarcvashegy 6 B erdérészlet leirasa

Illetékes megyei kormanyhivatal
Korzet

Helység /kod/

Tag

Részletjel /kod/

Erdégazdalkodo kod

Tertilet

Erdészeti t4;

Tulajdonforma

Els6dleges rendeltetés

Tovabbi rendeltetés 1

Tovabbi rendeltetés 2
Ertékbecsléséhez faterméképesség adat (Ftk)

Ertékbecsléséhez fakészlet adat (V)
Natura2000

Faallomany tipus

Természetességi allapot
Természetességi alapelvaras

Erdositési kotelezettség ala vont teriilet
Védettség

Tlizveszélyesség

Kovetkezd tervezes éve

VEMKH
Keszthelyi-hegység korzet
Vonyarcvashegy (9406)

6

B (20)

57

8,81 ha
Keszthelyi-dolomitvonulat
Allami tulajdon
Természetvédelmi

Natura 2000

7,5 m3/ha/év (erdorészlet elsd fafajsorana
megallapitott fatermoképessége)

208 m3/ha (erddrészlet fajlagos fakészletq
Része a haldzatnak

Egyéb lomb elegyes-cseres
Természetszerli erdd

Természetszerli erdd

Védett természeti teriilet
Kozepesen veszélyeztetett teriilet
2022
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3. tablazat Vonyarcvashegy 6 C erdérészlet leirasa

Illetékes megyei kormanyhivatal VEMKH

Korzet Keszthelyi-hegység korzet
Helység /kod/ Vonyarcvashegy (9406)
Tag 6

Részletjel /kod/ C (30)

Erdégazdalkodo kod 57

Tertilet 1,17 ha

Erdészeti t4; Keszthelyi-dolomitvonulat
Tulajdonforma Allami tulajdon
Elsédleges rendeltetés Természetvédelmi
Tovabbi rendeltetés 1 Parkerdd

Tovabbi rendeltetés 2 Natura 2000

Ertékbecsléséhez fatermOképesség adat (Ftk) 8,6 m3/ha/év (erdérészlet elsé fafajsoranak
megallapitott fatermoképessége)

Ertékbecsléséhez fakészlet adat (V) 250 m3/ha (erdérészlet fajlagos fakészlete)
Natura2000 Része a haldzatnak

Faallomany tipus Kocsanyos tolgyes-cseres

Természetességi allapot Természetszert erdo

Természetességi alapelvaras Természetszert erdd

Erdositési kotelezettség ala vont teriilet -

Védettség Védett természeti teriilet

Tlizveszélyesség Kozepesen veszélyeztetett teriilet
Kovetkezo tervezés éve 2022

4.1.2. Hegyesd 8 D

Elsésorban faanyagtermeld allomany talalhato benne. Az erddrészlet része a Natura 2000
halozatnak, viszont nem védett természeti teriilet. Ebben az erdorészletben természetszeri
természetességi allapoti cseres-molyhos tolgyes allomanyok talalhatok, amely két fafaj

kimondottan gyakran fordul el6 egyiittesen a magyar tolggyel.
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Google Earth

IR gE C 222 Vaxardec Hnelngies

Hegyesd 8 D mintai

11. 4bra Hegyesd 8 D mintai

200

4. tablazat Hegyesden gyiijtott fajok koordinatai és a laborban adott DNS azonositok

DNS azonosito
Q3639
Q3640
Q3641
Q3644
Q3648
Q3649
Q3650

Q3642
Q3643
Q3645
Q3647

Faj
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus frainetto
Quercus petraea
Quercus petraea
Quercus pubescens
Quercus pubescens

46.9255142
46.9255683
46.9255155
46.9253961
46.9250841
46.9250756
46.9248696
46.9248385
46.9247668
46.9254807
46.9251318
46.9250022
46.9250906

18

Koordinata

17.5259454
17.5259079
17.5255134
17.5251103
17.5246373
17.5244745
17.5239360
17.5238631
17.5238749
17.5252481
17.5245242
17.5241991
17.5244242

AYARN|
1i¢ IN

A
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5. tablazat Hegyesd 8 D erddrészlet leirasa

Illetékes megyei kormanyhivatal
Korzet

Helység /kod/

Tag

Részletjel /kod/

Erdégazdalkodé kod

Tertilet

Erdészeti taj

Tulajdonforma

Elsddleges rendeltetés

Tovabbi rendeltetés 1

Tovabbi rendeltetés 2
Ertékbecsléséhez fatermOképesség adat (Ftk)

Ertékbecsléséhez fakészlet adat (V)
Natura2000

Faéllomany tipus

Természetességi allapot

VEMKH
Tapolcai korzet
Hegyesd (8581)
8

D (40)

55

3,33 ha
Déli-Bakony
Allami tulajdon
Faanyagtermeld
Natura 2000

3,7 m3/ha/év (erddrészlet elsd fafajsoranak
megallapitott fatermdoképessége)

253 m3/ha (erdérészlet fajlagos fakészlete)
Része a haldzatnak

Cseres-molyhos tolgyes

Természetszerl erdd

Természetességi alapelvaras Természetszert erdd

Erdositési kotelezettség ala vont tertilet -

Védettség Nem védett teriilet
Tlizveszélyesség Kozepesen veszélyeztetett teriilet
Kovetkezo tervezés éve 2026

4.2. A labormunkalatok

A gylijtott mintak (friss leveles hajtasok) az Erdészeti Tudoményos Intézet sarvari laborjaba
keriiltek, ahol Dr. Cseke Klara és munkatarsai végezték el rajta a molekularis genetikai
labormunkalatokat. A vizsgalatok soran a , illetve a SIMEONE ES MTSAL (2013) altal kozolt
modszertant kovették a matK, trnH-psbA ¢és egy ITS2 (5.8S —258S) régio szekvenalasara. Mivel
az irodalomban k6zolt harom barcoding markerrégiot korabban mas Quercus fajok esetében is
sikerrel alkalmaztak, ezt a modszert valasztottuk elséként a sajat mintaink azonosithatésaganak
tesztelésére. A szekvenalast PCR-rel készitették eld, amely soran az irodalomban megadott,
specifikus primerparok segitségével felszaporitottak (szakszoval amplifikaltdk) a mintdinkbol

kinyert egyedi DNS-ekbdl a vizsgalni kivant szakaszokat.

A DNS barcoding koltséges mivolta miatt a tesztelés elsé korében csak néhany minta keriilt
szekvenalasra, fajonként és dllomanyonként. Ezek a kdvetkezdk voltak: Q3625, Q3630, Q3635,
Q3644, Q3645, Q3646.
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Szintén a koltséghatékonysag miatt, a szekvenalast egyeldre csak egy iranybol, mindharom

esetben a Forward primer irdnyabol kértiik. A szekvenalasra a BIOMI Kft-nél keriilt sor.
4.3. A szekvenciak elemzése

A szekvenalast végzo cég altal megkiildott nyers szekvencidk értékelését ezutdn onalléan

végeztem.

Els6 1épésként ellendriztem a szekvenciarégiok helyességét egy nemzetkozi adatbazisban
megtalalhat6, hasonld szekvencidkkal torténd Osszevetéssel. Ehhez az NCBI Nucleotide
BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) funkcidjat hasznéltam, amely ingyenesen

elérheté online felilleten kutatasi célokra (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). A

laborfazist mindharom régiéra egy-egy kivalasztott szekvenciaval ellenériztem

Graphic Summary Alignments. Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download ™ Select columns > Show e
select all 100 sequences selected GenBank  Graphics Distance tree of resulis ~ MSA Viewer

Descrption Scientic Name S’i::(e STE::IE g:fz v:ue Ez;‘l Ace Len | Agcassion

v v v - v

Quercus pontica chls last matK gene for maturase K and partial trnK gene intron, isolate Keda_4 Quercus pontica 1192 1192 97% 00  100.00% 693 LT7181401
Quercus pontica matK gene for maturase K and partial trnK gene intron,_isolate Keda_3 Quercus pontica 1192 1192 97% 00 100.00% 693 LT7181391
Quercus pontica chloroplast matK gene for maturase K and partial trnK gene intron, isolate Keda 2 Quercus pontica 1192 1192 97% 0.0 100.00% 693 LT7181381
Quercus pontica chloroplast matK gene for maturase K and partial trnkK gene intron, isolate Keda_1 Quercus pontica 1192 1192 97% 0.0 100.00% 693 LT7181371
Quercus petraea chloroplast matK gene for maturase K and partial trnK gene intron isolate Kintrishi_2 ~ Quercus petraea 1192 1192 97% 0.0 100.00% 693 LT7181041
PREDICTED: Quercus robur maturase K (LOC126725877), mRNA Quercus robur 192 1192 97% 0.0 100.00% 3363  XM_050430881.1
Quercus robur genome bly, ch: 5 Quercus robur 1182 2306 97% 0.0 100.00% 89215487 OW028769 1
Quercus petraea genome assembly_organelle: plastid Quercus petraesa 1192 1192 97% 00 100.00% 161306 LT996899 1
Quercus petraea chloroplast matk gene for maturase K and partial trnK gene intron,_biomaterial 1993 0... Quercus petraea 1192 1192 97% 0.0 100.00% 693 HE583723 1

12. abra A matK régid ellenérzése 97%-o0s egyezést mutatd rokon fajokkal

Graphic Summary Alignments. Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download ™ Select columns ~  Show (2]
select all 700 sequences selected GenBank Graphics Distance free of results ~ MSA Viewer
- - Max = Total Query E Per.
Descnvpuun Sclent\ﬁs Name Score | Score | Cover | value | Ident Acc'\_en Accession
- - - -
Quercus petraea genome assembly,_organelle: plastid Quercus petraea 966 966 94% 00 9981% 161306 LT9968991
Quercus dalechampii PsbA gene, partial cds and psbA-tmH intergenic spacer_complete sequence; plastid ~ Quercus dalech . 966 966 94% 00 9981% 656  MT4657511
Quercus frainetto genomic DNA containing_ psbA-trnH IGS _isolate from Italy Latium Quercus frainetto 966 966  94% 00 9981% 572 HE5912721

Quercus robur chloroplast psbA gene (partial), psbA-tmH IGS and tRNA-His gene (partial), country Italy Emilia Quercus robur 966 966 G4% 00 9981% 572 FNG6&7491.1

Quercus issiana genomic DNA ining psbA-trnH IGS, isolate from Bulgaria Rila Quercus hariwis... 965 965 94% 0.0 9981% 571 HE591273.1
Quercus fabri complete genome Quercus fabri 9861 961 94% 00 9962% 161227 MK922346.1
Quercus lica isolate BOP009302 chloroplast,_complete genome Quercus mongol... 961 961  94% 00 9962% 161181 MK105460.1
Quercus dentata isolate BLLY6 chloroplast,_complete genome Quercus dentata 961 961 94% 00 9962% 161300 MK105453 1
Quercus li hl I complete genome Quercus mongal 961 961 94% 00 9962% 161194 NC_ 0438581
Quercus li hl I complete genome Quercus mongal 961 961 94% 00 9962% 161194 MK089571 1
Quercus dentata isolate BLL89 _complete genome Quercus dentata 981 961 94% 0.0 9962% 161300 MK10
Quercus dentata isolate BLLT7 _complete genome Quercus dentata 981 961 94% 0.0 9962% 161300 MK105454.1
Quercus pub PsbA gene. partial cds; and psbA-trnH i ic spacer, complete plastid Quercus pubesc... 961 961  94% 00 9962% 572 MT465756.1

13. abra A psbA-trnH régio ellendrzése 94%-o0s egyezést mutatd rokon fajokkal

20


https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download Select columns ¥ Show e
select all 100 sequences selected GenBank Graphics Distance tree ofresults ~ MSA Viewer
Max | Total Q P
Description Scientific Name o o — E < Acc.Len Accession
- - -

Score Score Cover value Ident
- v v - -

Quercus petraea subsp.petraea 185 rRNA gene (partial), ITS1, 5.65 rRNA gene, ITS2, 255 rRNA gene (par .. Quercus petrae 612 612 95% 1e-170 88.02% 693 FM244054 1

Quercus infectoria subsp. infectoria 185 rRNA gene (partial), ITS1, 5.85 rRNA gene ITS2 _25S rRNA gene (... Quercus infector 608 608 95% 2e-169 97.74% 554 FM244081 1

Quercus infectoria subsp_infectoria 185 rRNA gene (partial), ITS1, 585 rRNA gene ITS2 255 rRNA gene (... Quercus infector . 608 608 95%  2e-169 97.74% 555 EM244078 1

Quercus robur genome bly, ch 1 Quercus robur 606 13104 95% 6e-169 97.73% 55127264 QW0287651

Quercus 18S rRNA gene (partial), ITS1, 585 rRNA gene, ITS2, 255 rRNA gene (partial), clone vi... Quercus pubesc 606 606 95% 6e-169 97.73% 690 FM244255 1

Quercus pubescens 185 rRNA gene (partial), ITS1, 5.85 rRNA gene, ITS2, 255 rRNA gene (partial), clone vi... Quercus pubesc... 606 606 95% Ge-169 97.73% 690 FM244259 1

AT,
Quercus pub 185 rRNA gene (partial), ITS1 _5 85 rRNA gene, ITS2, 255 rRNA gene (partial), clone vi - Quercus pubesc 606 606 95% 6e-169 87.73% 553 EM244260 1

Quercus robur subsp.robur 185 rRNA gene (partial), ITS1, 5 85 rRNA gene, ITS2, 255 rRNA gene (partial), .. Quercus robur s 606 606 95% 6e-169 87.73% 691 FM244248 1

Quercus robur subsp. robur 185 rRNA gene (partial). ITS1, 5.85 rRNA gene, 1TS2, 258 rRNA gene (partial), ... Quercus roburs... 606 606 95% Ge-169 97.73% 557 FM244247 1

Quercus pyrenaica 185 rRNA gene (partial). ITS1. 5.8S rRNA gene, ITS2, 255 rRNA gene (partial). clone py... Quercus pyrenaica 606 606 95% 6e-169 97.73% 692 FM244224 1

Quercus pyrenaica 188 rRNA gene (partial) ITS1, 5 8S rRNA gene, ITS2, 2568 rRNA gene (partial), clone py... Quercus pyrenaica 606 606 95% 6e-169 97.73% 557 FM244205 1

Quercus pyrenaica 188 rRNA gene (partial) ITS1, 5 8S rRNA gene ITS2, 255 rRNA gene (partial), clone py .. Quercus pyrenaica 606 606 95% 6e-169 97.73% 692 FM244204 1

Quercus pyrenaica 185 rRNA gene (partial), ITS1, 5.8S rRNA gene, ITS2, 258 rRNA gene (partial), clone py... Quercus pyrenaica 606 606 95% Ge-169 97.73% 693 FM244199.1

Quercus pyrenaica 18S rRNA gene (partial), ITS1 585 rRNA gene ITS2 255 rRNA gene (partial), clone py. .. Quercus pyrenaica 606 606 95% 6e-169 97.73% 693 EM244197 1

[CE<E<E<E<E<N<N<N<N<N<N<N<N<]

14, abra Az 5.8S régio ellendrzése 95%-o0s egyezést mutatd rokon fajokkal

5. Eredmények és értékelésiik

A nyers szekvenciakat egy QIAGEN CLC Genomic Workbench nevii program segitségével
elemeztem. A programba importalt mintakat markerenként szétvalogattam, majd atneveztem a
jobb szemléltethetéség érdekében. A szekvencidkat ezutdn markerégionként kiilon-kiilon
illesztettem (alignment készitése). Az illesztésben kapott konszenzusos nukleotidsorrendben
megfigyelhetk azok a pontok, amelyekben eltérés volt tapasztalhato egyes mintak esetében. A
tovabbiakban ezeket a mintasorban kimutathato SNP-ként (single-nucleotide polymorphism)
jeloltem meg.

FRA_Bulgériad_Quercus_EXS-Fure_matkg2_F [INTTTEETEE

Traca data

Trace data
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seaeceize (ATTTAR/ A

15. abra SNP jelolése
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A sajat gyljtésti és a kiilfoldi mintdk esetében a matK régioban Osszesen 630 bazis
hosszusagu (60-700) szekvencian a mintak kozo6tt.48 helyen volt megfigyelhetd valamilyen
pontmutéacioé (SNP).

A psbA-trnH régidban Gsszesen 500 bazis hosszusagi (60-560) szekvencian a mintak

kozott. 15 helyen volt megfigyelhetd valamilyen pontmutacio (SNP).

Az 5.8S régidban 6sszesen 340 (60-400) bazis hosszusagu szekvencian a mintak k6z6t.96

helyen volt megfigyelhetd valamilyen pontmutécié (SNP).
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16. abra A matK régi6 dsszevetése kiilonbozo szekvencidkban az altalunk gyiijtott mintakban. Lathato, hogy
szinte teljesen egyeznek a mintak erre a markerre vizsgalva.
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17. abra A psbA-trnH régio Gsszevetése kiillonb6z6 szekvenciakban, az altalunk gyiijtott mintakban. Itt is
hasonloan jelentds egyezést latunk.
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18. abra Az 5.8S régional is nagymértékii az egyezes a mintaink kozott

A szemléletes Osszehasonlitds érdekében nem csak az altalam gyijtott, hanem kordbbi,
alban, bolgar és koszovoéi szekvencidkat is feltoltottiink a programba. Ennek segitségével azt is
lathatjuk, hogy a hazai mintdk mennyire egyeznek a kiilfoldiekkel, mennyiben lehetnek
rokonok. Ennek szemléltetésére a CLC program alapbedllitasaival egy dendrogramot
készitettiink (Neighbor Joining tree), amelyen szemléltethetd a genetikai tavolsag alapjan a
mintak csoportosulasa.
 FRAL Butgérie], Cuencun, EXS Pure, matiaz £

FRAI Albania3 Quercus EXS-Pure_matKg2 F
FRAI_Koszowi2_Quercus_EXS-Pure_matkg2_F

# CER_Bulgar
FRAI_Albania1_Quercus_EXS-Pure_malkgz_F
FRAl Koszowd! CQuercus EXS-Pure matkg2 F

FRAI Bulgariad Quercus EXS-Pure_matkgz F
PUB_Hegyesd_Q3645_matkq2 F

FRAl_Hegyesd_ Q3644 matkg2_F
FRA_Bulgaria3_Quercus_EXS-Pure_matKg2_F

FRAl Vonyarc Q3625 matkg2_F

PET_Vonyarc_Q3630_matkgqz_F

PET Hegyesd Q3646 _matkg2 F
FRAI_Alb&nia2_Quercus_EXS-Pure_matKg2_F

PUB_Vonyarc_Q3635_matKg2_F

002

19. abra Dendrogram a matK régiorol a kiilfoldi referencia mintakkal egyiitt
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0,010 ,

20. dbra Dendrogram a psbA-trnH régiorol a kiilfoldi referncia mintakkal
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FRAl Albania? Quercus EXS-Pure §5ES

® PUB Vonyarc Q3635585
8 FRAI_Vonyarc_Q3625_585
PUB_Hegyesd Q3645 5.8%

PET_Monyarc_Q3830_5 .83

FRAl Albania? Quercus EXS-Pure 585
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FRAI_Bulgariald_Quarcus  EXS-Fure 585

FRAI_Bulgérial_Quercus_EXS-Pure_585

FRA_Koszowd2_Quercus_EXS-Pure_5.85

FRAl Bulgara? CQuercus EX5-Pure 585

PET_Hegyesd_Q3646_5.83

FRAl Hegyesd (3644 5835

0,080

21. abra Dendrogram az 5.8S régiordl a kiilfoldi referencia mintakkal

A sajat gylijtésii mintak esetében sem az azonosnak vélt, sem pedig a kiilonb6zo fajok kozott
nem tapasztalhatunk szamottevé eltérést. A tavolabbi Qercus frainetto mintdkban mar
megjelent az a variacid, amit eredetileg szerettiink volna a vonyarcvashegyi és a hegyesdi
mintak esetében Kimutatni. Valosziniisithetd, hogy a vonyarcvashegyi és a hegyesdi egyedek
azonos természetes allomanybodl szarmaznak, amely tobb okbdl is lehet: elképzelhetd, hogy
kevert makktételként érkeztek egykor, vagy ténylegesen itteni, éshonos allomanyok. Ha a
vizsgalt magyar tolgyeket telepités eredményeiként lennének a helyszineken, akkor
valoszintileg joval kisebb lenne koztiik a hasonlosag €s inkabb a kiilfoldi referencia mintakkal

alkotnanak csoportot, mig a hazai egyéb tolgy fajok pedig elkiiloniilnének.

Megallapithatd, hogy a genetikai tdvolsadg a mintak kozott kicsi.
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6. Osszefoglalas

Az erddgazdalkodéasban tapasztalhatd termohelyi valtozésok olyan hatassal vannak a
fafajokra és az élGhelyeikre, hogy a természetvédelmi és az erdészeti szakemberek is
gondolkodnak a valtoztatas lehetdségén: 1) fafajok alkalmazasa, az eddigiek tiiroképességének
megértése, vizsgalata stb. A kutatas témaja ezen apropobol keletkezett, amely soran gyakorlati
szakemberek terepi tapasztalatait és az ezen témaban jartas kutatok eredményeit, elméleti
tudasanyagat Osszevetve igyekeztiink megallapitani, hogy a jelenleg erddgazdalkodasi
jelent6séggel nem bird magyar tolgy (Quercus frainetto Ten.) milyen mértékben van jelen ketto

olyan allomanyban, ahol a fajhoz hasonlé megjelenésii egyedek megfigyelhetok.

A vizsgalatot a Bakonyerdd Zrt. altal javasolt erddrészletekben tortént mintagytijtéssel
kezdtiik, ahol leveles hajtasokat gyijtottiink feltételezett magyar tolgy (Quercus frainetto),
molyhos t6lgy (Quercus pubescens) és kocsanytalan tolgy (Quercus petraea) példanyokrol,
illetve hibrideknek tiin6 fakrol.

A laborvizsgélatok az Erdészeti Tudoményos Intézet sarvari kozpontjaban Dr. Cseke Klara
tudomanyos fomunkatars koordindldsa alatt mentek végbe. A szekvencidk elemzésére a
QIAGEN CLC Genomic Workbench nevii programot hasznaltam, az eredmények
kiértékelésében Dr. Cseke Klara segitett.

A dolgozatomban k6zolt eredmények kapcsan talan legfontosabb kiemelni azt a tényt, hogy
ilyen jellegli genetikai vizsgalatokra sem hazdnkban, sem a régioban nem keriilt még sor.
Munkdm soran az egyik elsddleges cél ennek megfeleléen az volt, hogy korbejarjuk a
szakirodalomban k6zolt barcoding markerek alkalmazéasanak lehetdségét hazai vonatkozasban.
Kijelenthetjiik, hogy az altalunk elsd tesztelésre kivalasztott harom markerrégio jol kimutathato
a sajat gyljtésii mintdinkban is, a laborfazis tehat jol kivitelezhetonek bizonyult. Ugyanakkor
els6 eredményeink felvetnek természetesen tovabbi kérdéseket is, amelyek tovabbi
vizsgalatokat igényelnek. Mivel csak néhany mintaegyedet tudtunk ezuttal bevonni a
molekularis vizsgalatokban, érdemes lehet tovabbi mintdk esetében i1s elvégezni a
szekvenciaelemzést. Mivel a két plasztisz marker (matK ¢és trnH-psbA) kevésbé bizonyult
informativnak, tovabbi nukledris markerrégiok tesztelése is szoba johet, mint példaul a
SIMEONE ES MTSAL (2018) altal kozolt 5S-IGS marker. Ezen kiviil, mas DNS markerezési
technikdk is rendelkezésre allnak, amelyek hasonld koltséggel, de nagyobb mintaszam
elemzésével szintén segithetnek a hazai allomdnyok taxondmiai és foldrajzi eredetének

tisztazasaban.
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Az eredmények tekintetében 0Osszefoglalasképpen azt mondhatjuk, hogy érdemes
behatobban foglalkozni a témaval, mivel a faj ilyen mértékii jelenléte mindenképpen a korabbi
gyakorlattél valo elrugaszkodas lehetoségét mutatja. A lokélisan érzékelhetd, erddrészlet
szinten lathat6 klimabeli valtozasok olyan kérdéseket vetnek fel, amik mind az
erdégazdalkodok, mind a természetvédelem szamara jelentés lehet: pl. lehetne-e alkalmazni a
magyar tolgyet olyan termdhelyeken, ahol eddig f6ként a molyhos tolgyes-cseres allomanyok
tudtak megmaradni, annak ellenére, hogy nem Oshonos fafajrol beszéliink, és ha igen, ez

mennyire szolgalja az erdégazdalkodo ¢€s a természetvédelem érdekeit?

A jovében mintavételezésre szant teriiletek esetében elsdsorban azokra az éldhelyekre
koncentralunk, amelyek termdhelyi viszonyai a magyar tolgy szamara kedvezd feltételekkel

birhatnak. Ilyen teriiletek elsésorban az ANER besorolas szerint a:

- Molyhos tdlgyes bokorerdék (M1; Natura 2000: 91HO - Pannonian woods with Quercus
pubescens s.l)

- Meész- és melegkedveld tolgyesek (L1; Natura 2000: 91HO - Pannonian woods with
Quercus pubescens s.1)

- Cseres-kocsanytalan tolgyesek (L2a; Natura 2000: 91MO - Pannonian-Balkanic turkey
oaksessile oak forests)

- ¢és esetleg még: Cseres-kocsanyos tolgyesek (L2b; Natura 2000: 91MO - Pannonian-
Balkanic turkey oak-sessile oak forests)

(BOLONI ES MTSALL, 2011)

A becsiilt eléfordulas mellett az erdégazdasdgok, nemzeti parkok helyi megfigyelései
kiilondsen fontos informaciokkal szolgalhatnak a szamunkra, ezért az itt dolgoz6 szakemberek

bevonasat kiemelten fontosnak tartjuk egy eldzetes, leltarozo jellegli felmérés elkészitéséhez.
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Koszonetnyilvanitas

Szeretném megkdszonni belsé konzulensemnek, Dr. Alfoldi Zoltannak, hogy értékes
szemléletmodjaval és szervezdkészségével segitette a dolgozat 1étrejottét. Halads vagyok a

belém vetett bizalomért €s oriilok, hogy egyiitt dolgozhattunk!

Dr. Cseke Klaranak, az Erdészeti Tudomanyos Intézet tudomanyos fOmunkatarsdnak
kdszondm, hogy a tavolsag ellenére mindig szamithattam a segitségére, halas vagyok azért a
tudasért, amit a kdozos munka soran téle kaptam. K6szonom, hogy faradhatatlanul terelgetett
ezen a szamomra ujdonsagokkal teli, izgalmas uton. Nélkiile ez a dolgozat nem johetett volna

1étre, megtiszteltetés volt egyiitt dolgozni!

Koszondm az Erdészeti Tudomanyos Intézet mindazon munkatdrsainak, akik barmilyen

formaban hozzajarultak a munkéhoz és segitettek minket a kutatasban.

Koszondém a BAKONYERDO Zrt. munkatirsainak, hogy a témavalasztdst szakmai
tapasztalatukkal eldsegitették és biztositottdk szdmunkra a terepi mintagytjtés feltételeit. Kiilon
szeretném megkoszonni Hoffmann Palnak, a Keszthelyi Erdészet igazgatdjanak, hogy

Osszehozott Klarat és engem a kdz6s munkahoz.
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