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1. A MUNKA ELOZMENYEIL A KITUZOTT CELOK

Az elmult évtizedekben vilagszerte és hazdnkban is a megtjuld
energiaforrasok iranti novekvo igényeknek koszonhetéen egyre jobban
elotérbe kerlilt az energiandvények igy a rovid vagasforduloju fafajok
termesztése is. Az energetikai céllal telepitett {iltetvények biomasszaja akar
z6ld, akar fa alapanyagként energia forrasként szolgalhat a kiilonbozd
ipardgak szamdara. Az energianovények jo6 alkalmazkodoképességiiknek,
gyors novekedési iitemiiknek és a gyengébb mindségli talajjal szembeni
toleranciajuknak kdszonhetden sikerrel termeszthetOk a sz€lsdséges adottsagn
teriileteken is. A fas szar( energetikai lltetvényekkel megvalosithatd a
talajok  novényi  fémakkumulacio  segitségével  torténd  javitasa,
felhasznalhatok a szennyviziszap illetve szennyviz tisztitdsdra is. A
zOldenergia hasznositdsa a fokozatosan kimeriild, nem megajuld
energiaforrdsok kivaltdsaban kaphat szerepet. Gazdasdgosan és konnyen
eléallithatok, ugyanakkor kdrnyezetterhelésiik minimalis.

Hazéankban a hasznositasra keriild megujuld energiaforrasok koziil a
legnagyobb jelentdsége a biomasszanak van, amely 65-80%-o0s arannyal bir.
A fas szaru energiaiiltetvényeken megtermelt biomassza felhasznalasa
alapvetéen a hd-és villamosenergia eldallitasara iranyul, de bioetanol és
biogaz elbéallitdsara is alkalmasak (Csipkés 2011). Magyarorszagon
napjainkban kozel 5,3 millié6 hektaron folyik mezdgazdasagi termelés, ebbol
hozzavetdlegesen 4,3 milli6 hektdron szant6foldi novénytermesztés. A
kedvezotlen termOhelyek aranya a tobb szazezer hektart is eléri, amelyeken
azonban megvalosithatd a fas energia iiltetvények telepitése (Gyuricza et al.
2012). Hazank 0sszes biomassza készlete 350-360 milli6 tonna. A biomassza
nagy részét a faalapli biomassza képezi, ami magéban foglalja a fés
energiaiiltetvények mellett az erdégazdalkodasbol szarmazd szilard
biomasszat is (Vagvolgyi 2013). Magyarorszagon az energiatermelés céljabol
létrehozott iiltetvényekben elsédlegesen hasznalt fafajok a nyar, az akdc és a
fiiz. Az elmult évtizedben a zoldenergidk iranti egyre novekvod igényeknek
kdszonhetden megndtt az energiandvények, - mint megujuld energiaforrasok
- hasznositasa kovetkeztében a természetes erd0k, valamint a margindlis
termOhelyeken létesitett fis szart energetikai iiltetvények jelentdsége is
(Dudits és Nagy 2017).



A doktori munkam soran a kovetkezd célkitlizéseket hataroztuk meg:

1. Az ,,ENERGO” energiafiiz (Salix viminalis L. 2n=38) poliploidizacidja és
az igy eldallitott autotetraploid egyedek felszaporitasa, citologiai és élettani
jellemzése.

A poliploidizacio eldnyeinek kiaknazésa 0 utakat nyithat a magas
biomassza produktummal, és jobb agronomiai és energetikai jellemzdékel
rendelkezd populacidk energiaiiltetvényekben torténd hasznositasaban,
valamint értékes alapanyagot szolgaltathat a tovabbi nemesitési célok
meghatarozasaban €s elérésében.

2. Az ,ENERGO” energiafiiz fajta (Salix viminalis L. 2n=38) molekularis
citogenetikai jellemzése fluoreszcens in situ hibridizacio (FISH)
alkalmazasaval.

A fuz kariotipusa, a genom részletes szerkezete, az ismétlddé DNS
szekvencidk fizikai elhelyezkedése még nem ismert. A faj részletes
molekularis citogenetikai elemzése, a kromoszomalis jellemzdk atfogo
vizsgalata eldsegiti, ¢s hasznos informacidkat nyuajthat a fiiz tovabbi
nemesitésében ¢s felhasznalasaban. A citogenetikai vizsgalathoz a lehetd
legnagyobb mitotikus index elérésére torekedtiink a kisérleti koriilmények
optimalizalasaval. A DNS probékat kiilonb6z0 kombindcioban teszteltiik €s
az igy kapott in situ hibridizaciés mintazat alapjan allitottuk 6ssze a Salix
viminalis L. kariotipusanak foébb eclemeit.



2. ANYAG ES MODSZER

2.1. A Kkisérleti alapanyag és a fajta kivalasztasa, a dugvanyok tarolasa,
elokészitése és az iiveghazi kisérleti koriilmények beallitasa

Kisérleteinket a Kreator 2005. Kft. altal nemesitett és szaporitott
L,ENERGO” (Salix viminalis L., 2n=2x=38) energiafiiz fajtaval végeztiik. A
kisérletiinkben felhasznalt szaporitdbanyagok 20 cm-es flizdugvanyok,
amelyek azonos genetikai hattérrel rendelkezé klonok. A dugvanyokat a
szant6foldi betakaritastol a kisérleti felhasznéalasig hidegszobaban 4°C-on
taroltuk. A kiiiltetés eldtt csapvizben aztattuk 48 6ran at szobahdmérsekleten.
A kiiiltetést a szant6foldi  termesztéstechnologia figyelembevételével
végeztiik. A novényeket tiveghdzban, 16 6ra mesterséges megvilagitas és 8
ora sdtét periodus, illetve 400 pmol foton/m?/s fényintenzitas mellett neveltiik,
18-22°C hémérsékleten optimalis vizellatottsaggal. A poliploidizacids
kisérletiinkhoz a riigyfakadast kovetden izolaltuk a friss fiatal hajtdsokat, majd
laboratériumi koriilmények kozott az eldzetes felszinsterilizaciot kovetden
steril tenyészeteket hoztunk 1étre.

2.2. Tetraploid fiiz vonalak eldallitisa az oldalhajtasok riigyeinek
kolchicin kezelésével

Az iiveghdzbol szarmazo 2-4 cm-es hajtas darabok felszinsterilizalasat
laminaris boxban, 10 perces steril vizben torténd aztatast kdvetden kezdtik
meg az alabbi 1épések szerint. Steril Erlenmeyer-lombikban 10 percig 0,2%-
0s HgCl, oldatban lassan razattuk, majd a HgCl, ledntését kdvetden szintén
lasst razatas mellett 10 percre 70%-0S etanol oldatban aztattuk tovabb az
explantumokat. Az etanolos aztatas utan steril vizzel 3x10 perces mosast
végeztiink, majd a hajtds darabokat steril szlirOpapirra téve rovid szaritdst
kovetéen félszeres koncentracioji hormonmentes Murashige and Skoog (MS)
taptalajra (Murashige és Skoog, 1962) helyeztiik. Fényszobaban 25°C-on
elébb petricsészében, majd steril dunsztos livegben neveltiik. A regeneralt 8-
10 cm-es hajtasok cstcsi merisztémajat eltavolitottuk, és 48 ora elteltével
kolhicin kezelésnek vettettiik ala. A feldarabolt oldalriigyeket 0,05% és 0,1
%-o0s koncentracioji kolhicin oldatban, sdtétben inkubaltuk 48 6ran keresztiil.
A kolhicin kezelés utdn az explantumokat hiromszor Oblitettiik steril
desztillalt vizzel, majd ezt kovetden 0,6%-0s agardz tartalmi kolhicin és
hormonmentes Murashige and Skoog (MS) taptalajra helyeztiik. A kezelt
csucsi riigyekbdl 2-3 cm hossz szarti hajtasok novekedtek, amelyeket
levagtunk és megkezdtiik az in vitro mikroszaporitasukat. Az igy regeneralt
novénykék differencialodott gyokereit a ploidszint meghatarozashoz
hasznaltuk fel.



Egy év alatt a szar dugvanyokbol in vitro koriilmények kozott
felszaporitott, 8-10 cm magas, gyokeres tetraploid novényalloméany egyedeit
foldbe iiltettiik ¢és tliveghdzi koriilmények kozott neveltiik tovabb. Az
iiveghazba kiiiltetett gyorsan novekedd fiiz ndvények szara elfasodott, igy
alkalmassa valtak szaporitoanyag eldallitdsra a tovabbi iiveghdzi ¢és
szant6foldi kisérleteinkhez.

2.2.1. A genomméret meghatarozasa kiilonb6zé modszerekkel

A kezelt riigyekbdl szarmazd novények tesztelését 4aramlasi
citometriaval, illetve egy a flizre optimalizalt protokoll segitségével
kromoszomaszamolassal végeztiik.

Az aramlasi citometria vizsgalat soran Galbraith et al. (1983)
protokolljat alkalmaztuk. Megsebzett, agaron vagy vizben gyokeresitett, két
hetes dugvanyok gyodkercsucsabol vettiink mintat. Az aralmlasi citometria
vizsgalatot egy BD FACSCalibur tipust flow citométerrel végeztiik 532 nm-
es zOld szilard félvezetd aramkort lézerrel 30mV-on. Az elemzett relativ
fluoreszcens intenzitas értékek alapjan Osszehasonlithatok, valamint
azonosithatok a diploid és tetraploid mintak. Az dramlasi citometria alkalmas
volt atetraploid jelolt egyedek elészelekcidjara, igy a kivalasztott novényeken
tovabbi  vizsgalatokat  végeztiink. A  tetraploid jelolt egyedek
kromoszomaszam meghatarozdsat az altalunk kidolgozott molekularis
citogenetikai protokoll alkalmazasaval végeztiik el.



2.2.2 Az autotetraploid genotipusok szir-és gyokérnovekedésének
fenotipizalasa

A digitalis képalkotasra alapozott fenotipizalas lehetéve tette, hogy a
z61d és fehér pixelek szamaval jellemezziik a ndvényenkénti fo1d feletti illetve
gyokér biomassza tomeget. A mddszer részletes leirasat a kozleményiink adja
(Dudits et al. 2016) igy lehetdvé valt a novekedési iitem Gsszehasonlitasa az
egyes genotipusok esetében.

2.3. A Salix viminalis L. molekularis citogenetikai vizsgalata
2.3.1. Citologiai preparatumkészités

A mitdzis metafazisaban térténd kromoszdémavizsgalathoz a fliz
explantumokat fényszobdban 25°C-on hormonmentes MS téaptalajon
gyoOkeresitettiik. A friss, 1-1,5 cm-es gyokerekkel rendelkezd novénykéket
4°C-on 4 napig hidegszobaban taroltuk. Ezt kovetden szobahdmérsékleten
fényszobaba helyeztilk 22 orara. A fliz novénykékrél ekkor 1-1,5 cm
hosszusagti gyokereket izolaltunk, majd Carnoy oldatban (etil alkohol és
ecetsav 3:1 aranyu keveréke) fixaltuk. A gyokerek sejtfalanak emésztése soran
1%-os sejtfalbontd enzimkombindciot alkalmaztunk, amely 0,33% pektindz,
0,33% pektoliaz és 0,33% citohelikdz enzimet tartalmazott. Az emésztést
kovetden az enzimet steril vizes mosds utan a gyokércsucsot levagtuk és 45%-
os ecetsavban, targylemezen fedélemez alatt szétnyomtuk. A fed6lemezt
folyékony nitrogénben torténd fagyasztas utan eltavolitottuk. A citologiai
preparatumon 1évé kromoszémakat DAPI festést kovetéen Olympus FV1000
konfokalis mikroszkoppal detektaltuk.



2.3.2. A Salix viminalis L. kromoszémak kariotipizalasa FISH modszerrel
és az alkalmazott DNS probak jelolése

Kisérleteink soran elsGsorban Triticeae specifikus repetitiv. DNS
szekvenciakat tartalmazé probakat alkalmaztunk. A FISH soran alkalmazott 9
repetitiv DNS proba a kovetkezo volt: Afa family, GAA, HT100.3, pAll,
pAsl, pSc119.2 pTa7l, pTa794 és a ZCF1 DNS proba.

A DNS probékat DIG-¢s Biotin Nick Transzlacios keverékkel jeloltiik,
majd anti-dig-rodamin ¢és streptavidin-FITC antitesteket hasznaltunk a jelek
vizualizalasahoz. A kiilonboz6 probakat digoxigenin-16-dUTP-vel (Roche),
biotin-11-dUTP-vel (Roche), illetve 50% biotin-11-dUTP-vel és 50%
digoxigenin-16-dUTP-vel jeloltiik nick transzlacioval.

Az energiafiizre optimalizalva kisebb moddositasokkal Linc et al.
(1999; 2012) modszerét alkalmaztuk a fluoreszcens in situ hibridizacio (FISH)
soran.

2.4. Az alkalmazott statisztikai modszerek

A statisztikai elemzésekhez az R statisztikai elemz6 szoftvert (R Core
Team,; https://www.R-project.org/) hasznaltuk. Az adatok eloszlasat box-plot-
tal (doboz abra) ¢és whisker plot-tal szemléltettiik (Spitzer et al. 2014). Az
abrakat webes eszkozzel a BoxPlotR (http://boxplot.tyerslab.com/) ¢és a
CorelDraw Graphics Suite X7 programok segitségével készitettiik el.



3. AZ EREDMENYEK

3.1. A Salix viminalis ,ENERGO” fajta autotetraploid valtozatainak
eléallitasa és azonositasa a gyokérsejtek aramlasi citometria gorbéinek
kiértékelésével, illetve a metafazisos kromoszomak szama alapjan

Az axillaris merisztémak sejtjeinek mitozisat a kolchicin vegytilet
gatolta, ami a kromoszomak szamanak megduplazddasahoz vezetett. A kezelt
rigyekbdl kindtt hajtasokat visszavagtuk és ujra gyokeresitettiik.

A kétszeres DNS tartalma PP-E (Poli Plusz ,,ENERGO”) novényeket
elészor flow citometriaval valogattuk ki, majd a kromoszomék tényleges
szamat a flzre optimalizalt citologiai protokoll alkalmazéisaval hataroztuk
meg (1. abra).

A korai fejlédési stadiumban [€vé tetraploid jelolt novények
gyokércsticsabol aramlasi citometria alkalmazéasaval elvégeztiik az egyedek
ploidszintjének vizsgalatat. Az aramlasi citometria hisztogramja szignifikans
eltérést mutatott a kontrol (diploid) és a tetraploid jelolt ndvények
eredményében. Az eljards soran a gorbe cstcsanak eltolodasaval
0sszehasonlithatova valt a kiilonbozé vizsgalt egyedek DNS tartalma és a
sejtmag mérete. A gorbe csucsanak a horizontalis tengelyen a magasabb érték
felé torténd elmozduldasa a megndvekedett DNS tartalmat és a nagyobb
sejtmag méretet mutatja, amely alapjan kiszlirhetdk a poliploid
novényanyagok. Az 4ramlasi citometria eredményeit megerdsitette a
kromoszomaszamolas eredménye is, amelyhez floureszcens mikroszkopot
hasznaltunk.

A diploid ,,ENERGO” névények gyokérsejtjeiben 2n=2x=38, mig a
tetraploid novények sejtjeiben 2n=4x=76 kromoszomat lehetett megszamolni.
Tizenhat kiilonb6z6 autotetraploid vonalat sikeriilt azonositanunk a fiizre
optimalizalt és kidolgozott eljarassal.



Diploid
2n=2x=38

PP-E6 PP-E7 PP-E10 PP-E13
Tetraploid 2n=4x=76

1. abra: A diploid (2n=2x=38) és PP-E (2n=4x=76) autotetraploid fliz
genotipusok azonositdsa kromoszomaszam meghatarozassal (DAPI festés
alkalmazasaval) ¢és relativ  DNS tartalmuk analizise aramlasi citometria
méréssel (propidium-jodid alkalmazasaval).

3.1.2. Az eloallitott autotetraploid fiiz genotipusok fobb morfolégiai
bélyegeinek jellemzése

A poliploidizaci6 hatasara bekdvetkezett jelentds funkcionalis és
alaktani valtozasok kozott emlithetk a nagyobb levélméret, tovabba a szar
megvastagodasa, valamint a gyokér rendszer megnagyobbodasa.

3.1.2.1. A genomméret megduplazasnak hatasa a levél fejlédésére

A tobb fliggetlen autotetraploid energiafiiz vonal atfogo6 jellemzése
soran megallapithato, hogy a genomméret megduplazasa kovetkezményeként
nagymértékben megvaltozott a levelek szerkezete és funkcidja is. A Poli Plusz
(PP) autotetraploid fiiz novények levelei a diploid ndovények leveleinél
szélesebbek, és levélfeliiletiik is nagyobb, azonban a levelek hosszisaga az
egyes genotipusokban igen valtozatos, néhol mérsékelt csokkenést is mutatott
a diploid vonalhoz képest. A PP-E tetraploid genotipusok nagyobb méretii
levelei ~ jobb  fényhasznositdsi ~ hatékonysdguknak  kd&szonhetden
hozzavetdlegesen kétszeres mennyiségben fixaltdk a széndioxidot egységnyi
levélfeliileten.
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Ezzel egyiitt a megndvekedett fotoszintetikus asszimilacié soran
nagyobb a szerves anyag felhalmozodas mértéke is, amely kedvezd hatéassal
van a biomassza hozam novelésére, példaul a fahozamra. A levelek citologiai
analizise soran sejtszintli modosulasok is kimutathatok voltak. A tetraploid
paliszad parenchima sejtek 50%-kal haladtdk meg a diploid sejtek méretét,
amelyeket a keresztmetszet teriiletének mérése alapjan sikertilt azonositani. A
megndvekedett sejtméret miatt kevesebb sejt talalhaté egységnyi tavolsagra
(100 um) a parenchima réteg mentén.

3.1.2.2. A genomméret megduplazasanak hatasai a szar fejlédésére

A hajtasok novekedésének intenzitasat az elsdédleges és masodlagos
novekedés vizsgalataval jellemeztiikk. A tetraploid genotipusok ndvekedési
erélye kiilonb6z6 mértékii volt a diploid genotipushoz képest. A PP-E2 vonal
ndvényei gyorsabb, mig a PPE-13 vonal ndvényei lassabb zdld tomeg
novekedést produkaltak, mint a diploid ,,ENERGO” novények. A diploidok
szarhosszlisaganak magasabb 4tlaga jelentds kiilonbséget mutatott a
tertaploidok alacsonyabb atlag eredményeivel szemben. A szar atmérdjének
megvastagodasa mindazonaltal szembetiind volt a tetraploid genotipusok
esetében.

A tetraploid fliz novények megvastagodott szar atmérdje egy olyan
anatomiai valtozéas, amely feltehetben a megdupldzodott genomméret
kovetkezményeként alakult ki. A tetraploid fiiz genotipusok vesszdinek
keresztmetszeteiben kimutathatd az elsddleges és masodlagos xilem gytirtik
szignifikdns novekedése ¢és a vastagabb kéreg fejlesztése a diploid
genotipushoz képest.

3.1.2.3. A genomméret megduplizasanak hatasai a gyokérrendszer
fejlodésére

A diploid és tetraploid genotipus kozti kiilonbségeket az dsszegzett
fehér pixelek szamanak kiértékelésével hataroztuk meg. Az alkalmazott
gyokereirdl csak kiilsé digitalis képeket tudtunk késziteni a ndvekvd fehér
pixel szdmokkal nem fejezhetd ki az egész gyokér biomassza mennyisége.
Azonban ez a megkozelités a genotipusok gyokérndvekedési rataja kozti
kiilonbségek kimutatasara sikerrel alkalmazhat6. A gyokérfejlodés elsé harom
hetében a riligyes tetraploid genotipusii dugvanyok jelentésen magasabb
gyokér denzitassal rendelkeztek diploid tarsaikénal. A gydkér denzitasanak
mérési eredményei részleges informaciot adnak a gydkér biomassza hozamrol
a fejlodés korai idészakaban.
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A hét hetes novekedési iddszak utan az autotetraploid fiiz novények
fejlettebb ~ gyokérrendszeriiknek  kdszonhetéen  nagyobb  nedves
gyokértomeggel rendelkeztek a diploid novényekkel szemben.

Azonban a szaraz gyokértomeg mérési eredményébol megallapithato,
hogy a diploid és tetraploid genotipusok kozotti szignifikans differencia
kevésbé hangsulyos, amelyet feltehetéen a kiillonbdzé nedvességtartalom
okozott. A gyokerek keresztmetszetének vizsgalatakor szintén kimutathatd
volt a szignifikans differencia a diploid és tetraploid gyokerek anatomidjaban.
A megduplazodott genommeérettel rendelkezé novényekben nagyobb gyokeér
kortex sejtek talalhatok.

3.2. A Salix viminalis L. kromoszémainak kariotipizalasa molekularis
citogenetikai modszerrel

A fliz genomjanak genetikai térképezése mellett a faj kromoszéma
készletének jellemzése, az egyes kromoszomak citoldgiai azonositdsa még
nem tortént meg. Ezért a jelen munkankban az altalinosan hasznalt FISH
protokollt fiizre optimalizaltuk ¢és alkalmaztuk a kiillonb6z6 kromoszémak
elkiilonitésére.

3.21. A Salix viminalis L. Kkromoszomak részleges Kkariotipus
meghatarozasa a fluoreszcens in situ hibridizacio (FISH) soran
alkalmazott heterolég DNS probakkal

A fluoreszcens in situ hibridizacios (FISH) protokoll alkalmazasaval
egy uj megkdzelités keriilt bemutatasra, amely lehetdvé tette az energiafiiz
genom részleges kariotipizalasat a heterolog DNS klonok felhasznalasaval. A
kiilonbozd, alkalmazott DNS probdk a pSc119.2, apTa71, apTa794, a pAsl,
az Afa-family, a pAll, a HT100.3, a ZCF1 és a GAA mikroszatellit markerek
voltak. A kilenc probabol harom mutatott egyértelmiien detektalhato jelet a
fliz metafazisos kromoszomain. A pTa71 proba FISH mintazata egy nagyobb
18S-5.8S-26S rDNS lokusz az egyik kromoszomaparjanak rovid karjan volt
felfedezhetd, azonban a pTa794 rDNS jel nem volt lathaté. A HT100.3
teloméra specifikus DNS klon jol kivehetd jelet mutatott a centroméra
régiojaban. A pAsl FISH jelét két kromoszOmaparon azonositottuk. A jelen
kutatdsunk az els6 olyan tanulminy amelyben bemutathatjuk két
kromoszdmapar pAsl FISH mintazatat a fAsszara fajok kozott.
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3.3. Uj tudomanyos eredmények

1.

A fiiz aktivalt oldalriigyeinek kolhicin kezelését kdvetden flow
citometriaval, illetve kromoszomaszamlalassal azonositottunk 16
fiiggetlen autotetraploid vonalat (Poli Plusz ,,ENERGO” varidnsok).
Ezek felszaporitasa el@szor in vitro tortént, majd a részletes
jellemzésiiket talajba torténd kiiiltetés utan tiveghdzi koriilmények
kozott végeztiik.

Digitalis fenotipizalasi rendszer segitségével jellemeztiik az egyes
genotipusok ndvekedési paramétereit és azonositottunk nagyobb
novekedési rataval rendelkezd tetraploid vonalakat a diploid
valtozathoz viszonyitva.

Kimutattuk, hogy az autotetraploid ndvények nagyobb levelekkel és
parenchima sejtekkel rendelkeznek, valamint egységnyi levélfeliileten
tobb CO2-ot fixdlnak, mint a diploid novények.

A tetraploid genotipusok névényeinek mind a z6ld hajtasai, mind a fas
szarai alacsonyabbak, de nagyobb hajtds ¢és szar atmérdvel
rendelkeznek a diploid kiindulasi fajta novényeihez viszonyitva.

A Poli Plusz genotipusok gyokérzete nagyobb, mint a diploid fajta
ndvényei esetében.

Egy 1j citologiai modszert dolgoztunk ki az energiafiiz (Salix viminalis
L.) kromoszémaszamanak meghatarozasahoz.

Heterolog, nem specifikus DNS probéak alkalmazasaval meghataroztuk

a Salix viminalis L. ,ENERGO” fajta kromoszomainak részleges
kariotipusat, és leirtunk két feltételezett kromoszdémapart.
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4. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

4.1. A megduplazott genommeérettel rendelkezo energiafiiz valtozatok
azonositasa

A kolhicinnel kezelt riigyekbdl regeneralt magoncok jol jellemezhetd
valtozast mutattak a levél és a gyokér morfologidjaban mar az in vitro
tenyészetekben is. A szélesebb, kerekded levelek és a vastagabb gyokérzet
korai markerként szolgéalhat a poliploid egyedek szelekciojaban, amelyet a
kromoszémaszdm meghatarozds és az dramldsi citometria eredményei is
megerositettek.

A jelenlegi EU direktiva szerint a kromoszomaszam megsokszorozasi
technikdja nem mindsiill GMO eljarasnak. Ezért ez a biomassza hozamot
novelé modszer alkalmazhaté minden olyan orszagban vagy régiodban, ahol a
transzgénikus novények termesztését torvénnyel tiltjak, annak ellenére, hogy
génbeépitéssel  biztonsagosan  javithatok a  ndvények  biologiai
teljesitOképessége.

4.2. Az autotetraploidia hatasa az elsédleges és masodlagos novekedésre

Az autopoliploidizaci6 kdovetkezményeként tobb tetraploid fiiz
genotipus mutatta a szaratmérd megvastagodasaval egyiitt jard szarhosszusag
csokkenést. A nagyobb levéltomeg kovetkeztében a tetraploidok zold
biomassza hozama nagyobb, mint a diploid valtozatoké. A fas hajtasok
tomegének tovabbi novelése érdekében indokolt a triploid valtozatok
eloallitdsa. Az itt bemutatott tetraploid valtozatok nemesitési értékét az adja,
hogy keresztezési partnerként szolgalnak a diploid x tetraploid
kombinacidkban.

A tetraploid genotipusok varhaté6 hasznositdisa nem a rovid
vagasforduloji  lltetvényekben lesz, hanem inkdbb  kozvetleniil
hasznosithatok a hengeres fa eldallitasban.
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4.3. A fiiz genom megduplazasanak kozvetlen hatasa a levélzetre és a
biomassza hozam novelésére

A tobb fliggetlen autotetraploid energiafiiz vonal atfogo6 jellemzése
soran megallapithat6, hogy a genomméret valtozasanak kovetkezményeként
lényegesen megvaltozott a levelek szerkezete és funkcidja.

Az autotetraploid fliz novények nagyobb levélfeliilete kétszerannyi
CO2-ot képes megkotni. A megemelkedett széndioxid fixacio, és a
tokéletesitett fotoszintetikus hatékonysag felhivhatja a figyelmet arra, hogy a
poliploid energiafliz variansokra alapozott rovid vagasforduldju energia
iiltetvények jelentds szereppel birhatnak a klimavaltozas negativ hatasainak
csokkentésében. Az ilyen iiltetvények kedvezd hatésait ndveli, hogy mind a
z0ld mind a fas fliz biomassza alkalmas biogaz eléallitasara.

4.4. Az autotetraploid energiafiiz genommeérete és a megnovekedett
gyokérrendszer kapcsolata

A megnovekedett gyokértomeg figyelemre méltdo, amely a
méregtelenitési hatékonysagot javithatja, ezaltal a tetraploid genotipusok
alkalmasabbak  lehetnek a  nehézfémekkel szennyezett talajok
bioremedidciojara.

A Poli Plusz ,,ENERGO” tenyészanyagok hasznositdsa azonban csak
abban az esetben lehetséges, ha az egyes valtozatok a felszaporitasuk és
értékelésiik utan bekeriilnek a fajtamindsitési rendszerbe. A tetraploid vonalak
DUS vizsgélata megkezdddott.

4.5. Az energiafiiz molekularis citologiai jellemzése és részleges
kariotipizalasa

A magas biomassza hozam elérésére iranyuld nemesitésben a fiiz
molekulédris genetikajat illetéen kevés a rendelkezésre 4ll6 ismeretanyag,
amely kombindlhat6 lehet a genetikai kapcsoltsagi térképezéssel. A jelen
értekezésben a fluoreszcens in situ hibridizacios (FISH) protokoll
alkalmazasaval egy 1) megkozelités keriilt bemutatasra, amely lehetdvé tette
az energiafiiz genom Osszetételének citogenetikai vizsgalatat a heterolog DNS
klonok felhasznalasaval.

A tovabbi kisérletek sordan a fliz kromoszoémakészlet FISH
mintazatanak jellemzése lehet az alapja a fiiz fajok kariotipizaldsdnak és
sziikségessé valik a S. viminalis genomjabol fajspecifikus DNS klonok
izolalasa, valamint ezek felhasznalasa, amely miatt fontos lesz a FISH
technologia ismételt optimalizalasa is.
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