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JELOLESEK, ROVIDITESEK JEGYZEKE

ABI: Applied Biosystems

AFLP: Amplified Fragment Length Polymorphism = amplifikélt fragmentumhossz
polimorfizmus

ALF: Automated Laser Fluorometer = Automata Lézer Fluorométer

bp: Bazispar

CAPS: Cleaved Amplified Polymorphic Sequences = felszaporitott szekvencia
hasitasi polimorfizmusa

cNDS: képia DNS

CTAB: Cetil-trimetil-ammoénium-bromid

DNS: Dezoxiribonukleinsav

EST: Expressed Sequence Tag = Expresszalddo szekvencia részletek

EU: European Union = Eurdpai unid

EU-VITIS: Eurépai sz616 adatbazis

Gretl: Grapevine retrotranspozon 1

H: Heterozigozitas

INRA: Institut National de la Recherche Agronomique, Franciaorszag -
www.international.inra.fr

IPGRI: International Plant Genetic Resources Institute - www.cgiar.org/I[PGRI/index.htm
LTR: Long Terminal Repeat = hosszl terminalis ismétlédés

MAS: Marker Assisted Selection = markereken alapul6 szelekcid

Mbp: MegaBazispar

NEBIH: Nemzeti Elelmiszerlanc-biztonsagi Hivatal

OIV: Organisation Internationale de la Vigne et du Vin - www.oiv.int

PCR: Polymerase Chain Reaction = polimeraz lancreakcié

PI: Probability of Identity = az azonossag valdszintisége

PIC: Polymorphic Information Content = polimorfizmus informdacios tartalom
PTE SzBKI: Pécsi Tudomanyegyetem Szdlészeti és Boraszati Kutatointézet

QTL: Quantitative Trait Loci = mennyiségi tulajdonsagok lokuszai

RAPD: Randomly Amplified Polymorphic DNA = véletlen amplifikalt polimorf DNS
RFLP: Restriction Fragment Length Polymorphism = restrikcids fragmentumhossz
polimorfizmus

SCAR: Sequence Characterised Amplified Region = ismert szekvenciaja amplifikalt régio
S: Seibel

SNP: Single Nucleotide Polymorphism = Egy nukleotidos polimorfizmus

SSR: Simple Sequence Repeat = Egyszerli szekvencia ismétlddés

SV: Seyve-Villard

SZIE: Szent Istvan Egyetem

UFGT: UDP-gliikoz-flavonoid 3-O-gliikoziltranszferaz

VIVC: Vitis International Variety Catalogue -www.vivc.bafz.de

VMC: Vitis Microsatellite Consortium
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1 A MUNKA ELOZMENYEIL KITUZOTT CELOK

A sz016 termesztése és gylimolcsként, vagy borként vald fogyasztidsa szorosan kapcsolodott
az emberi kulturdkhoz a torténelem folyaman. Az eurazsiai Vitis vinifera L. faj a vilag
bortermelésének tobb mint 80%-at adja, fajtait kozel 10 ezer néven tartjak nyilvan. A
sz6lénemesitésben elengedhetetlen a keresztezésre kijeldlt fajtak pontos jellemzése, rokonsagi és
sziil6-utod kapcsolatainak ismerete. Ebben nyujthat segitséget a nemzetkdzi Gsszefogéssal
megvalosult VIVC (Vitis International Variety Catalogue) (nemzetkdzi szdlofajta katalogus)
(http://www.vivc.de/) adatbazis, amely a regisztralt tételeket (Vitis ssp.) nyilvantartja, és
hozzaférhetévé teszi azok morfologiai bélyegeinek megfigyelése alapjan elkészitett egyedi
leirasukat. A fejlédési stadium és a kornyezeti tényezok azonban befolyasoljak az ampelografiai
tulajdonsagokat, igy DNS alapu azonositasi rendszer valt sziikségessé. A DNS polimorfizmusok
az evolucid sordn kiilonb6z6 molekuldris mechanizmusokkal pl. szubsztitiicidval, inszercioval,
delécioval, szegmentalis duplikacioval keletkeztek. A 1étrejott DNS szekvencia-variacidknak
koszonhetd genotipus-kiilonbségek kimutatdsara a szekvenalas a direkt modszer, de a
ndvénynemesitésben nincsen arra sziikség, hogy minden polimorfizmust egyszerre lassunk.
Gyorsabb, olcsobb, kevésbé eszkdzigényes lehetdséget jelentenek a csak bizonyos genomi
régiokat célzd6 molekularis markerek (pl. SSR, STS, AFLP). A Genres 081 és a GrapeGen 06
projektek keretében megvalosult EU-VITIS adatbazisban (http://www.eu-vitis.de/index.php) a
kutatok mar nemcsak ampelografiai adatokat gytjtottek Ossze, hanem a sz0l0 fajtak
mikroszatellit ujjlenyomatat jelentd allél méreteket is a meghatdrozott kilenc polimorf SSR
lokuszban (VVS2, VVMDS5, VVMD7, VVMD?25, VVMD27, VVMD?28, VVMD32, VrZag62 és
VrZag79). A hatékony és eredményes mikroszatellit alapu genotipizalds nemzetkozi szintli
adatcserét tesz lehetové, ezaltal sikeresen azonosithatéak szinonimak, homonimak, és
egyértelmilen tisztdzhato a fajtdk rokoni kapcsolata. Mara az EU-VITIS adatbazis beépitésre
kertilt a VIVC adatbazisba, amely igy mar molekuléris és morfoldgiai alapu jellemzéssel tartja
nyilvan a fajtakat.

Munkéank soran a szOlo fajtakat, valtozatokat, Vitis fajok magoncait eldszér ebben a 9
mikroszatellit lokuszban elemeztiik. A mikroszatellit marker kodominancidja sziilé-utod
kapcsolatok meghatarozasara is lehetdséget ad. Amennyiben azonban SSR alapu sziil6-utod
kapcsolat rekonstrualast végziink, a vizsgalt lokuszok szamat 20-ra, illetve 30-ra indokolt
novelni.

A magyarorszagi vordsbor-kultirat a ‘Kadarka’ szdl6fajta hazankban valdé meghonosodésa
¢és termesztése teremtette meg. Nem tartozik a Karpat-medencében 6shonos fajtak kozé, ennek

ellenére a tobb szdz éves multra visszetekintd termesztése fontos magyar fajtava Iépteti eld.
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Molekularis alapu vizsgalatat indokolta a pécsi génbankban (PTE SzBKI) fenntartott,
iiltetvényekben megtalalhaté tobb ‘Kadarka’ valtozat és a vele egylitt termesztett, vagy
‘Kadarka’ nevet viseld fajta rendszerezésének igénye.

Szamos szdléfajtanak mikroszatellit elemzésekkel rekonstrudltdk a szarmazasat, igazoltak
vagy cafoltdk az irodalomban kozolt pedigréjét. Az SSR markereken alapuld csaladfa-elemzés
szamos hibas dokumentéciot tart fel, nagyobb szazalékban a pollenadd névény, mig kisebb
szdzalékban mindkét megjelolt sziild kizarhatdo volt. Munkank sordn magyar nemesitésii V.
vinifera L., valamint lisztharmat és peronoszpoéra rezisztenciat hordozo ‘Seibel’ / ‘Seyve-Villard’
fajtak SSR ujjlenyomatat készitettiik el. A dokumentalt sziiléfajtak, illetve 19 francia nemesitést
‘Seibel” / ‘Seyve-Villard’ hibrid allélméret adatait a magyar nemesitésti fajtdkéval egyiitt
elemezve sziil6-utdd kapcsolatokat vizsgaltunk, amit 0Osszehasonlitottunk a dokumentalt
pedigrével.

Az észak-amerikai eredetli sz6l6fajok kiemelkedd fontossagliak a hazai szélénemesitésben.
Héarom észak-amerikai eredetli Vitis faj (V. rupestris SCHEELE, V. riparia MICHX. és V.
lokuszban.

A dolgozat keretében markerekre alapozott szelekcidoval is foglalkoztunk, ehhez
génspecifikus markereket alkalmaztunk: a bogyo6szin meghatarozasban szerepet jatsz6 VvMybAl
és VvMybA?2 transzkripcios faktor gének alléljeit tanulmanyoztuk.

A sz016 bogyohéjszine fontos tulajdonsdg, amely meghatirozza a végtermékként valod
felhasznaldst mind csemege-, mind borszdld esetén. A sotét bogyohéjszint a szintetizalodod
antocianok mennyisége ¢és Osszetétele hatarozza meg. Az antocidn bioszintézisében az utolséd
kulcsenzimet kodolo UFGT gén bizonyithatéan két transzkripcids faktor szabélyozasa alatt all
(VwMybAl és VvMybA2). Mindkét gén esetén meghatdroztdk azt a mutdciot (VvMybAl gén
promoterében retrotranszpozon inszercio / VvMybA2 génben 2 SNP), amely funkcidvesztéssel,
azaz homozigota formaban fehér bogyohéjszinnel jar. Az értekezésben a fehér ‘Nektar’ és a sotét
bogyohéjszinii  ‘Jacquez’ magoncpopulacidban jeleztiik elére a varhatdé bogyohéjszint

molekularis alapon.
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CELKITUZESEK:

1. A PTE SzBKI génbankjaban fellelhetd ‘Kadarka’ valtozatok, ‘Kadarka’ elnevezésii,
‘Kadarka’-val egyiitt termesztett fajtdk és hibridjeik (0sszesen 28 genotipus), illetve
MESZAROS PAL 2 fajtdjanak (‘Mészi kadarka’ és ‘Viraghegyi kadarka’) SSR alapt
molekularis vizsgalata, homonimak, szinonimak ¢€s sziil6-utéd kapcsolatok azonositasa;

2. Husz magyar ¢és 4 kiilfoldi nemesitésti V. vinifera L. fajta jellemzése 9 SSR lokuszban, a
pedigréjében megadott sz616fajtakkal, a sziilé-utdd kapcsolatok tisztazésa céljabol;

3. ‘Seibel’ és ‘Seyve-Villard’ eredetii, 23 francia és 22 magyar nemesitésli, ténylegesen
vagy feltehetden lisztharmat és peronoszpora rezisztenciat hordozo fajta és V. vinifera L.
sziil6fajtaik SSR ujjlenyomatanak elkészitése 9 lokuszban és az adatok felhasznalasa
szarmazasuk vizsgalatara;

4. Az ‘Eger 2’ fajta szarmazasdnak meghatarozésa 8 utddjanak SSR ujjlenyomata alapjan;

5. V. rupestris SCHEELE, V. riparia MICHX. és V. berlandieri PLANCH. genotipusok szabad
beporzast magoncainak mikroszatellit alapu jellemzése;

6. Bogyohéjszin szelekcid molekularis markerekkel a ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ sz6l6

crer
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2  IRODALMI ATTEKINTES

2.1 A szolotermesztés kezdete, magyarorszagi torténete

A sz0610 kultura egyidds az emberiséggel: svajci, észak-amerikai, észak-olaszorszagi, dél-
franciaorszagi 6sember telepiilések, colopépitmények kozelében szélomagleleteket tartak fel,
amibdl arra kovetkeztettek, hogy a neolitikumban és a bronzkorban él6 ember rendszeresen
fogyasztotta a vadon termd sz6ld bogyoit (RAPAICS 1940, HEGEDUS 1966). A gyiijtogetd
¢letmddot felvaltotta a tudatos termesztés, de hogy a sz0616 miivelése mikor és hol kezdddhetett,
arrdl nincsenek irasos feljegyzések. A régészeti leletek arra utalnak, hogy a Kaszpi-tengertdl
délre elteriild vidéken indulhatott. Ezt bizonyithatja az 5000 évvel idészamitasunk eldtt €16
egyiptomiak szdmtalan sz6l6termesztést megorokitd miivészi abrazolasa is (HEGEDUS 1966).

A magyarsag a Volga teriiletén, a finnugor nyelvcsalad egyikeként €lt Kelet-Eurdpaban.
Honfoglalo 6seink mar vandorlasuk alatt megismerkedtek a szolovel €s abbol sajat fogyasztasra
bort is készitettek. Erre utalnak a torok-bolgar eredetli sz616, bor és sziir jovevényszavak. A
romai uralom alatt a Karpat-medencében magas szintli szOlotermesztés folyt, amelyet a
Pannodniaba letelepedett eldédeink tovabb folytattak. A magyar szOlétermesztés kozpontja a
Szerémség volt, amely a torok megszallasig megtartotta kivalésagat. Az igen kiterjedt kozépkori
szO0lomiivelést szdmos irasos emlék bizonyitja a kedvelt csemegesz6ld €és bor megéneklésével
(RapPAICS 1940). A torokok betorése letarolta az addig legnagyobb hirnévnek orvendd
szerémségi sz6loket, csupan a tokaj-hegyaljai sz6ldtermesztés fejlodott. Megjelent azonban egy
uj vorosbort ado fajta, a ‘Kadarka’ a torok hodoltsagi teriileteken, ami termesztési szempontbol
jelentds volt az addig altalanosan miivelt fehérbor-sz6lofajtdk rovasara. A fajtdk leirdsaval
kapcsolatos magyarorszagi szdlészeti szakirodalom MATOLAY JANOS nevéhez kdothetd, aki
gordg-latin-magyar-német nyelven pontosan leirta a fajtakat, és felismerte, hogy azonos ,,t0kék”
termdtajanként mas-mas néven szerepelnek pl. ‘Zapfete’ (Sopron) = ‘Furmint’ (Tokaj),
‘Augster’ (Sopron) = ‘Gohér’ (Tokaj) (RAPAICS 1940). A tokaji bor és a borvidék a 16. szazad
kozepén kezdett nemzetkdzi hirnevet szerezni magéanak kivaldsadgaval, erre a borvidékre is
hatalmas csapdst mért azonban a 19. szdzadban megjelend filoxéra kérositasa, csakigy, mint a
teljes hazai szélomiivelésre. Magyarorszag sz616termo teriilete 1885-t6l szamitott 10 éven beliil
60%-kal visszaesett, mert a fertdzott lltetvények kiirtdsaval probaltdk a jarvanyt megfékezni
(RAPAICS 1940). Az 1. vilaghaboru kezdetéig a szdldteriilet legnagyobb részét foként rezisztens
direkttermdkkel telepitették ujra. Az elsdé vilaghdborti utdn Magyarorszag elveszitette korabbi
piacait és a szOldiiltetvényei egyharmadat. Az elaprozodott magyarorszagi szdlOteriiletek a
termesztés visszaeséséhez vezettek, amihez a masodik vilaghaboru kitorése is hozzajarult. A

masodik rekonstrukcio, és fokozatos attérés a nagyiizemi sz6ldmiivelésre azonban kiutat jelentett

9
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(HEGEDUS 1966). A rendszervaltas atalakitotta a birtokszerkezetet, a nagylizemi mennyiségi
bortermelés jelentdségét csokkentette és a tulajdonviszonyok atrendezddtek. Napjainkban
szamos csaladi gazdasdg torekszik kivald mindségli sz6l6 termesztésével és borkészitési

cres

6shonos vagy hungarikumnak mindsitett fajtak telepitésére.

2.2 A szolo foldrajzi elterjedése

A szOl6félék (Vitaceae) csaladjaba tartozd fajok nagy tobbsége kuszo, kacsokkal
kapaszkodo cserje, vagy lian. A csaladnak 700 faja ismert, amelyek nagy része tropusi. A Vitis
nemzetség FEuvitis alnemzetségébe tartozo fajok foldrajzi elterjedésiik alapjan 3 csoportba
sorolhatok: 1. Eszak-Amerika, 2. Europa, Eszak-Afrika, Kozel-Kelet, Kis Azsia, Kozép Azsia és
3. Kelet-Azsia (BENYEI és LORINCZ 2005).

Az els§ csoportba tartoznak az Eszak-Amerikiban honos fajok, amelyek filoxéraval
szemben ellenalloak, emellett a sz6l6 (V. vinifera L.) f6 gombas fertdézéseivel (peronoszpoéra,
lisztharmat, szilirkepenész) szemben valamilyen foki tolerancidt mutatnak. Ez azzal
magyarazhatd, hogy ezeknek a szOl6t (V. vinifera L.) sulyosan karositd biotikus (kartevo,
gombak) tényezdknek az evolucioja egylitt ment végbe a szintén ezen a kontinensen él6
szOlofajokéval. Legfontosabb képviseldi a V. aestivalis MICHX., a V. rupesrtis SCHEELE, a V.
riparia MICHX. €és a V. berlandieri PLANCH., amelyeket alany ¢&s rezisztencia-nemesitési
programokban is alkalmaznak.

A masodik csoportba - amely a Foldkozi-tenger vidékét dleli fel - az a két faj tartozik
(BENYEI és LORINCZ 2005), amelyek az eurdzsiai ligeti sz016bdl alakultak ki - a vadon ¢16 ligeti
sz016 (Vitis sylvestris GMEL.) €s az emberiség igen régi kultuirnévénye (HEGEDUS 1966), a bort
termd, vagy kerti sz610, a Vitis vinifera L..

A harmadik csoportot a kelet-azsiai fajok adjak, amelyek a filoxéra kartevére fogékonyak
(a 2. csoportba tartozok mellett), igy alanynemesitésben - eziranyu rezisztencia kialakitas
szempontjabol - jelentéktelenek, viszont a hidegtiirés valamint mas hasznos tulajdonsagaik (korai
érés, rezisztencia stb.) miatt felhasznéltdk dket a nemesitési programokban 1) fajtdk eldallitdsara

(BENYEI és LORINCZ 2005).
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2.3 A szélofajtak azonositasa

A sz016 génforrasok meglOrzését két jelenség indokolta: (1) a ndvények genetikai
diverzitasat a nemesitési folyamat negativan befolyésolja, illetve (2) a vilagfajtak térhoditasa az
6shonos fajtak eltlinését okozza (MAUL 2008). A génforrdsok megorzése, €s azok nemesitésben
valo felhasznaldsa pedig megkdveteli az egyes genotipusok pontos jellemzését, homonimak,
szinonimak azonositasat, valamint névelirasok felderitését.

Nemzetkozi Osszefogds eredményeként létrejott a VIVC (Vitis International Variety
Catalogue) (nemzetkozi szOl6fajta katalogus), amely adatbazis a regisztralt tételeket (Vitis ssp.)
nyilvantartja, és hozzaférhetévé teszi azok morfologiai bélyegeinek megfigyelése alapjan
elkészitett egyedi leirdsukat. A sz6l6 fajtdk azonositdsa hagyomanyosan ampelografian alapul,
azaz morfoldgiai bélyegek megfigyelése, mérése alapjan elkészitik a fajtdk egyedi leirasat.
Egyrészrél azonban a szakemberek szama korlatozott, a vilag kiilonbozé tertiletein megtalalhatd
tobb ezer fajta tobb szaz morfoldgiai bélyeg alapjan torténd elkiilonitése, Osszehasonlitdsa
rendkiviil munka és iddigényes, masrészt a morfologiai bélyegek kifejezddését a fejlodési
stadium és a kornyezeti tényezok is befolyasoljak. Rdadasul a meghatarozéasra alkalmas novény
legaldbb 4 vagy 5 éves koru, ezért sziikségessé valt mas rendszer kidolgozéasa. Az eurdpai szo16
adatbazisban (European Vitis Database, EU-VITIS) a regisztralt tételeket (Vitis spp.) a 68
ampelografiai bélyeg (MAUL 2004) mellett mar DNS alapon is jellemezték. A rendkiviil
hatékony és eredményes mikroszatellit alapti genotipizalas 6 SSR (VVS2, VVMDS5, VVMD?7,
VVMD27, ViZAG62 és VIZAG79) lokuszban meghatarozott DNS profilt jelentett. A kiilonb6z6
laboratériumokban detektalt mikroszatellit eredmények harmonizalasaval kapcsolatban THIS és
munkatarsai (2004) adtak ki Osszefoglal6 munkét. Ebben az egyiittmiikodésben 8-11 partner
laboratorium vett részt, amelyek a meghatarozott 6 SSR lokuszokban 31 olyan referencia fajtat
jelololtek ki (alany fajtakat is bevontak, mert ezek tovabbi allélek meghatarozasat
eredményezték), amelyek lefedték a lokusz teljes allélsorozatat. Mind a 6 lokuszban
meghataroztdk a legkisebb allélméretet, azt ‘n’ értéknek tekintették, és megfeleltették egy
referencia fajta allélnak [pl. VVS2 lokusz: n= ‘Couderc 3309’ 1 allél (http://www.vivc.de/)]. A
tovabbi allélméreteket kodolva, az ‘n’-t6l valo tavolsag értékével kifejezve adtdk meg, és minden
allélt megfeleltettek egy referencia fajta allélméretnek [pl. VVS2 lokusz: n+2= ‘Viallan’ 1 allél,
n+4= ‘Millardet et Grasset 420’ 1 allél, n+38= ‘Coudrec 3309’ 2 all¢l (http://www.vivc.de/)]. Az
igy Osszehasonlitott ‘n’ koédolt allélméret adatok 7 orszdg 10 laboratoriumaban az eltérd
modszerek ¢és koriilmények ellenére 97%-os egyezdséget mutattak, bizonyitva ezzel a
mikroszatellit markerek nyujtotta adatok nagyfoktl 0sszehasonlithatosagat ¢és kicserélhetoségét

nemzetkdzi szinten (THIS et al. 2004).
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Az emlitett EU-VITIS adatbazisban az eurdpai orszagok Oshonos fajtaikat gytjtotték
0ssze, amit a Genres 081 EU-projekt (1997-2002) tamogatott. A program folytatasat az eurdpai
GrapeGen 06 (2007-2011) projekt jelentette, amelynek keretében tovabbi 3 SSR markert
[VVMD25, VVMD28 és VVMD32 (BOWERS et al. 1999a)] vontak be a fajtak jellemzésére,
amelyek még nagyobb polimorfizmust mutatnak, igy kozeli rokon egyedek kozt is
meghatarozhatnak kiilonbségeket (MAUL 2008). Emellett 50 referencia mintat kiildtek szét a
résztvevl orszadgok laboratdriumai kozott, hogy 9 SSR lokuszban meghatarozzédk a sajat ‘n’
értéket jelentd legkisebb allél méretet. Az EU-VITIS adatbéazisban 6sszegyiilt adatok beépitésre
kertiltek a VIVC adatbézisba, amik alapinformacidkkal szolgalnak a nemesitéshez, a genetikai
kutatasokhoz, a fajtadk megkiilonbdztetéséhez, azonositasahoz, €s megteremti a génbank tételek
hozzaférhetdséget, kicserélhetdségét.

A két EU programban szerint tobb Eurdpai orszag 6shonos fajtdinak mikroszatellit alapt
genetikai értékelését végezték mar el: Albania (LADOUKAKIS et al. 2005), Bulgaria (HVARLEVA
et al. 2004, DZHAMBAZOVA et al. 2009), Gorogorszag (LEFORT ¢és ROUBRLAKIS-ANGELAKIS
2001), Horvatorszag (MALETIC et al. 1999), Magyarorszag (HALASZ et al. 2005, GALBACS et al.
2009), Olaszorszag (PELLERONE et al. 2001, LABRA et al. 2002, ZULINI et al. 2002, CONSTANTINI
et al. 2005, DE MATTIA et al. 2007, SALMASO et al. 2008, CARIMI et al. 2010, CIPRIANI et al.
2010), Portugalia (LOPES et al. 1999, CUNHA et al. 2009) és Spanyolorszag (ULANOVSKY et al.
2001, IBANEZ et al. 2003, MARTIN et al. 2003, 2006, ORrRITZ et al. 2004, MARTIN et al. 2006,
LoPEZ et al. 2009, VILANOVA et al. 2009, SANTANA et al. 2008, BUHNER-ZAHARIEVA et al. 2010,
CASANOVA et al. 2011).

A kozelmultban is jelentek meg a vilag szol6termesztd orszagaiban dshonos fajtakrol
SSR alapt tanulméanyok: Algéria (AKKAK et al. 2009), Azerbajdzsan (SALAYEVA et al. 2016),
India (UPADHYAY et al. 2013), Montenegro (MARAS et al. 2014), Palesztina (BASHEER-SALIMIA
et al. 2014) Romania (COSTE et al. 2010), Szerbia (BESLIC et al. 2012) és Torokorszag (ERGUL et
al. 2006, Boz et al. 2011, AGAR et al. 2012).

Onalloé tanulmanyokban azonositottak kutatocsoportok SSR alapon szinonimakat és
homonimakat. Az olasz CIPRIANI és munkatarsai (1994) a ‘Refosco di Faedis’ és a ‘Refoscone’
fajtakndl 5 SSR lokuszban azonos DNS profilt allapitottak meg, igy azok egymas szinonimainak
bizonyultak. A ‘Vermentno’, ‘Favorita’, és ‘Pigato’ olasz fajtdk BOTTA és munkatarsai (1995)
vizsgalata alapjan (4 SSR lokusz eredménye) egymas szinonimai. BOWERS ¢és munkatarsai
(1996) csemegeszOlok esetén a feltételezett szinonim fajtak (‘Keshmesh’ - ‘“Thompson seedless’,
valamint ‘Dattier’ - ‘Rhazaki Arhanon’) genetikai azonossagat igazolta, és az utobbinal még egy
szinonimat (‘Markandi’) azonositott. A ‘Plavina’ és a ‘Brajdica’ horvat fajtdk, valamint a

‘Moslavac’ ¢és a ‘Furmint’ (Karpat-medencében Oshonos fajta) 9 SSR lokusz alapjan egymas
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szinonimai (MALETIC et al. 1999), mig a ‘Hrvatica’ és a vele ampelografiailag megegyez0 olasz
‘Croatina’ fajtadk kiilonb6zé genotipusok, homonimak. GALBACS ¢s munkatarsai (2009)
megcafololtdk azt a feltételezést, hogy a ‘Leanyka’ és a ‘Lednysz6l0’ egymas szinonimai, mivel
12 SSR lokuszban két kiilonbozd genotipusként azonositottdk Oket. Két masik fajta, a
‘Betyarsz6l6’ ¢és a ‘Fodroslevelli’ esetén azonos genotipust allapitottak meg, tehat egymas
szinonimai a megvizsgalt ndvénymintak alapjan.

Masrészrol a rendelkezésre 4116 SSR adatok lehetdvé teszik a homonimak és szinonimak
nemzetkozi szinten torténd azonositasat is. A VIVC adatbazisba 2007-ig 23 ezer ilyen szinonim
fajtat regisztraltak. A kozkedvelt csemegeszolo fajtat a ‘Dattier de Beyrouth’-t 160, a régi
bétermd fajtat, a ‘Heunisch weiss’-t 135, ‘Pinot noir ‘-t 111, a ‘Pinot gris’-t 98, a ‘Palomino
Fino’-t 68, a ‘Furmint’-ot 61, és a ‘Sangiovese’-t 48 szinonim elnevezéssel tartjdk nyilvan

(MAUL 2008).

2.4 Molekularis markerek alkalmazasa szoloben

2007-ben a negyedik viragos novényként a sz6lének (V. vinifera L.) jelent meg a teljes
genomszekvenciaja a ‘Pinot noir’ fajta kozel homozigdta vonalanak (487 Mbp méretli genom)
(JAILLON et al. 2007), és a nagymértékben heterozigdta klonjdnak (504,6 Mbp méretii genom)
(VELASCO et al. 2007) szekvendldsa eredményeként. A teljes genom szekvenciaszintii
ismeretének ellenére az egyes genomrégiok polimorfizmusat napjainkban is DNS markerek
alkalmazasaval mutatjak ki a kutatok a kisebb koltségek, a gyorsasag €s a konnyl kiértékelés
miatt. A polimorf lokuszok, nukleotid-szintli varidciok azonosithatd kromoszomalis
lokalizacioval rendelkeznek, sok esetben ismeretlen funkci6ji DNS szakaszok, amelyeknek
szekvencia-kiilonbségek alapjan alkalmazhatok genotipizélasra (Kiss 2005).

Az els6 DNS polimorfizmus kimutatdsara alkalmas moédszer az RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism) volt. Az RFLP technika esetén a DNS restrikcios
endonukledzokkal torténd emésztésével ¢€s Southern-hibridizaciéval hosszpolimorfizmus
detektalhatd. Az elsd ilyen genetikai térképet BOTSTEIN ¢€s munkatarsai (1980) mutattdk be,
emberi genomon. Molekuléaris markerként elénye a kodominans oroklésmenet €s a nagyfoku
polimorfizmus, amely alkalmassa teszi felhasznalasat a genetikai térképezésben (LODHI et al.
1995). Hatranya a munkaigényesség és a koltségesség. Szoldben (V. vinifera L.) is az RFLP-t
alkalmaztdk eldszor fajtdk Osszehasonlitdsdra. BOURQUIN és munkatarsai (1993) 46 szo6lofajtat
vizsgaltak, eredményeik részben megegyeztek a korabbi ampelografiai eredményekkel, de egyes

fajtak a nagyfoku ampelografiai egyezés ellenére eltéré RFLP mintazattal rendelkeztek.
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Nagy attorést jelentett a DNS szintii genotipizalasban a PCR technika (MULLIS és
FALOONA 1987, SAIKI et al. 1988). A PCR alapu markerek csoportosithatok egyrészt az
alkalmazott primer megvalasztisa alapjan (RAPD, SSR) madsrészt aszerint, hogy a PCR el6tt
vagy utdn végrehajtanak-e valamilyen modositast a templat DNS-en vagy a PCR terméken
(CAPS, AFLP) (Kiss et al. 2014).

A RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) modszer a DNS-en amlifikalhato
tavolsagon beliili szakaszok szelektiv felszaporitasat jelenti tetszélegesen megvalasztott
Osszetételli oligonukleotid primerrel. A polimorfizmust eredményezé eljarast 1990-ben
egyidében mutattdk be WILLIAMS ¢és munkatarsai, valamint WELSH és MCCLELLAND. Sz616
genotipusok elkiilonitésére alkalmas RAPD alapu polimorfizmust COLLINS és SYMONS (1993)
tanulmanya ismerteti els6ként. A RAPD eldnye, hogy kis mennyiségli DNS alkalmazasaval
gyorsan ¢s konnyen nyerhetiink informdciot, hatranya, hogy nehezen reprodukalhatd és
dominans marker, igy a heterozigotdk nem kiilonithetdk el. Sz6ldben a RAPD alkalmazasi kore
homonimak, szinonimak azonositasdit (VOKURKA et al. 2003), fajta- ¢és klonazonositast
(BISZTRAY et al. 2003, KOzMA et al. 2003), sziild-utod kapcsolatok vizsgélatat (BUSCHER et al.
1994, Kozma et al. 2003) és térképezési, kapesoltsagi vizsgalatokat (DOLIGEZ et al. 2002, FISHER
et al. 2004) foglal magaba.

A PCR alapt tovabbfejlesztett technikdkkal, ilyen a SCAR (Sequence Characterized
Amplified Regions) (PARAN ¢és MICHELMORE 1993), a RAPD markerekbdl specifikus
markereket lehet eldallitani. A CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic Sequences) modszerrel a
random amplifikdciés mintdzat még specifikusabba tehetd (KONIECZNY és AUSUBEL 1994),
aminek koszonhetden sokkal megbizhatdobb.

Az AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) eljaras alapjat egy ritkan és egy
gyakran hasitd enzimmel torténd emésztés képezi, amit duplaszala adapter ligalas kovet. Az igy
kapott DNS fragmentumok az ismert szekvencidra tervezett primerek segitségével
polimorfizmust mutatnak. A modszert VOs és munkatarsai (1995) dolgoztak ki, sz6ldben vald
alkalmazasat SENSI és munkatérsai (1996) végezték elséként. Elonye, hogy eldzetes szekvencia
ismeretet nem igényel, és sok fragmentumot hoz létre. Sz6l6ben a klonok megkiilonbdztetésére
(FossATI et al. 2001), és genetikai térképezésre alkalmaztdk (GRANDO et al. 2003, FISCHER et al.
2004).

A mikroszatellitek (SSR, Simple Sequence Repeat) alkalmazasat elsoként LITT és LUTY
(1989), valamint WEBER és MAY (1989) irtdk le. A polimorfizmust az ismétlddé motivumok
szama adja, amelyek konzervativ hatarszekvencidira primert tervezve a repetitiv szakaszok teljes
hosszukban felszaporithatok. A mikroszetellit ismétlddéseik eltéré szdma hosszpolimorfizmust

eredményez (TAUTZ 1989, WEBER ¢s MAY 1989, AKKAYA et al. 1992, Dow et al. 1996).

14



10.14751/SZIE.2017.032

Elénytik, hogy kodominansak, egy adott populacion beliil a megjelend allélek valtozatossaga
igen nagy, €s a vizsgalatok ismételése azonos eredményeket ad. A csupan néhany bp méreti
kiilonbség kimutatasa poliakrilamid gélen a WENTZ és munkatarsai (1998) altal bemutatott
fluoreszcens jelolésti primerrel €s automatikus 1ézerdetektalassal rutinszertivé valt. Széldben
THOMAS ¢és ScoTT (1993) irtak le els6ként SSR primereket ¢€s bizonyitottdk, hogy
fajtaazonositasra alkalmasak (THOMAS et al. 1993). Ezt kovetden BOWERS és munkatarsai (1996)
4 1) SSR markert fejlesztettek és teszteltek 77 szdlofajtan. A publikus SSR markereket a
GenBank UniSTS adatbazisban kozolték. Az 1997-ben 21 kutatolaboratérium 6sszefogasaval
megalakult a Vitis Microsatellite Consortium (VMC) és tagjai 0sszesen 333 1ij mikroszatellit
markert allitottak el6. SEFC és munkatarsai (1999) Vitis riparia MICHX. genomi klontar
tesztelésével 13 genotipizalasra alkalmas SSR-markert fejlesztettek ki. 5000 Vitis EST
analizisével SCOTT ¢és munkatarsai (2000) 124 mikroszatellit régiot azonositottak, amelyeket
tesztelve 10 marker szaporitotta fel a vart méretli fragmentumokat. LEFORT és munkatarsai
(2002) a Vitis fajokon beliil konzervaldodott 7 polimorf SSR markert fejlesztett ki. Spanyol
szOlofajtak tesztelésével, ARROYO-GARCIA ¢és MARTINEZ-ZAPATER (2004) az Agrogene
nemzetkodzi konzorcium keretében 35 1) SSR markert talalt, amelyek koziil 11 adott egyértelmii
amplifikaciét és polimorfizmust. DI GASPERO és munkatarsai (2005) sz0l6 genomi konyvtarbol
117 ) mikroszatellit markert fejlesztettek ki €s teszteltek. MERDINOGLU ¢és munkatarsai (2005)
szintén genomi konyvtar segitségével 169, foként térképezési célra hasznalhaté SSR-t
fejlesztettek ki és multiplexen alkalmazhato leirast is kozoltek. REGNER €és munkatérsai (2006)
19 SSR markert terveztek, melyek alkalmasak voltak ‘Pinot noir’ klénok megkiilonbdztetésére
is.

A mikroszatellitek alkalmazédsi kore sz6lében is a fajtaazonositds, pedigréelemzés,
genetikai térképek készitése és MAS (Marker Assisted Selection, Marker Alapi Szelekcio),
amennyiben gazdasagilag hasznos génnel vagy QTL-lel kapcsoltak [pl. rezisztencia,
magvatlansag, muskotalyos iz, bogy6szin (KATULA-DEBRECENI et al. 2010)].

Az SNP (Single Nucleotide Polymorphysm) egyetlen nukleotidot érint6 polimorfizmus,
amelynek hatterében a genomban bekdvetkezd bazis szubsztitucid, delécid/inszercio all
(PRIMMER et al. 2002). Az emberi genomban 100-300 bazisparonként eléfordulé SNP-k
legtobbje biallélikus és mendeli oroklésmenetet kovet (BROWN et al. 1999). Az SNP-k
azonositasa minden esetben szekvencia ismeretet igényel. Sz016 esetében az SNP-ket markerként
els@sorban térképezési célbol (VEzZZULLI et al. 2008), valamint DNS ujjlenyomat készitése
alapjan klonok, szinvaltozatok, riigymutansok (MIGLIARO et al. 2014) elkiilonitésére

alkalmazzak.
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Sz616 genotipusok vizsgdlataiban tehat a RAPD, az SSR és az AFLP és SNP alapu
markerek voltak a leggyakrabban hasznalt mdodszerek, amelyek egyedi genotipusok azonositasa
mellett genetikai térképezésre, QTL analizisre és markerekre alapozott szelekciora (MAS)

(KEREKES et al. 2015, TOTH-LENCSES et al. 2015a) is alkalmasak.

2.5 Szolofajtak sziilo-utod kapcesolatainak vizsgalata SSR markerekkel

A borsz6ld (V. vinifera L.) domesztikacioja, késobb nemesitése sordn eldszor spontan,
majd tervezett hibridizaciora és szomatikus mutaciora alapozott szelekcidval rendkiviili
fajtagazdagsag jott Iétre (OLMO 1996). Kezdetben az adott sz6létermd teriileten honos
sz016fajtak kozti szabad beporzas eldsegitette a helyileg eldfordulo fajtdk szaméanak ndvekedését,
ami hozzéjarult az uj, sikeres genotipusok megjelenéséhez. Ezek olyan tradicionalis fajtak,
amelyeknek sziil6-utdd kapcsolatait nyilvanvaléan nem dokumentaltdk. A 19. szdzad oOta sok
ezer keresztezést végeztek el Vitis fajok és vagy V. vinifera L. fajtdk kozott, amelyekbdl modern
fajtak jottek létre. A keresztezési kombindciokat a feljegyzett nemesitési adatokon keresztiil
megismerhetjiik, de tartalmazhatnak pontatlansagokat, vagy éppen a hibridek nem a dokumentalt
keresztezések eredményei.

A sz0616 fajtdk szarmazédsa mar RAPD markerekkel is vizsgalhatd volt, (BUSCHER et al.
1994, KozMA et al. 2003) e tekintetben kiemelkedd jelentdsége van a — genotyping by
sequencing — mellett (el6tt) a mikroszatellit elemzéseknek. Miutdn THOMAS és SCOTT (1993)
elészor publikaltak sz6lé-specifikus mikroszatellit primer szekvencidkat és genotipizalasi
eredményeket, javasoltdk, hogy objektiv azonositasi modszerként alkalmazzdk az SSR
markereket a fajtak megkiilonboztetésére alkalmas elektronikus adatbazis létrehozasara és a
szil6-utéd kapcsolatok tisztdzadsdra. THOMAS ¢és munkatdrsai (1994) a mikroszetellitek
kodominans 6roklésmenete, a fajtak magas heterozigdzitasi értéke és az egyes lokuszban 1évo
polimorf allélek jelenléte alapjan 4 fajta dokumentalt pedigréjét bizonyitottak 7 SSR lokuszban.
A ‘Miiller-Thurgau’ egyik sziildjét (‘Z6ld szilvani’) 4 lokusz alapjan kizartdk, mig a masik
szUl6t alatamasztottdk. Ezek az eredmények megerdsitették BUSCHER és munkatarsai (1994)
RAPD alapt vizsgalatat, viszont az SSR alapt tanulmany kizdrta BUSCHER ¢és munkatarsai
javaslatat, miszerint a ‘Miiller-Thurgau’ a ‘Rizling’ fajta Ontermékenyiilésébdl szarmazik.
THOMAS ¢s munkatarsai (1994) 4 SSR lokusz alapjan az ‘Aurelia’ fajta egyik sziildjét
(‘Chaouch’) 1 lokuszban (VVSS5) kizartdk. Az eredetet azonban nem cafoltdk, ugyanis a
mikroszatellit lokusz mutacidja megvaltoztatja a mikroszatellit ismétlddés hosszat, ami alacsony
gyakorisaggal ugyan, de el6fordulhat, és az ‘Aurelia’ VVSS5 lokuszaban ez a 101 bp méretii allél

(‘Chaouch’ genotipusa: 148 és 110 bp) ilyen mutacié eredménye lehet.
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SEFC és munkatarsai (1997) 51 fajtat vizsgalva allapitottak meg sziil6-utdd kapcsolatokat
24 SSR lokusz alapjan. A ‘Miiller-Thurgau’ fajta pedigréje mindig vita targyat képezte, annak
ellenére, hogy dokumentalt: HERMANN MULLER t6bb mint 100 éve a ‘Rajnai rizling’ és a ‘Zold
szilvani’ keresztezésével allitotta eld. A DNS alapu vizsgalat alatdmasztja a ‘Rajnai rizling’
eredetet, viszont a ‘Zold szilvani’ sziil6i voltat kizarja (BUSCHER et al. 1994, THOMAS et al.
1994). A ‘Gutedel’ - ‘Chasselas white’ fajta (mint lehetséges masik sziild) vizsgalata meghozta a
hozza flizott reményeket, igy sikeresen azonositottak a ‘Chasselas de Courtillier’ fajtat mint a
‘Miiller-Thurgau’ masik sziil6jét. DETTWEILER ¢és munkatéarsai (2000) ampelografiai és SSR
alapu vizsgalattal azonositjak a ‘Miiller-Thurgau’ fajta ‘Z6ld szilvani’ melletti masik tényleges
sziilojét, a ‘Madeleine royale’ fajtat. A fajta szdrmazasaval kapcsolatban k6zolt korabbi DNS
alapu eredmények [‘Miiller-Thurgau’= ‘Rizling’ x ‘Chasselas de Courtillier’ (SEFC et al. 1997)]
helyesek voltak, viszont a klosterneuburgi szdldfajta gylijteményekben [SEFC és munkatarsai
(1997) novényanyaganak forrasa] a ‘Chasselas de Courtillier’ nevii fajta valdjaban ‘Madeleine
royale’ genotipus volt. Tehat a ‘Miiller-Thurgau’ fajta a ‘Silvaner’ x ‘Madeleine royale’ sziilopar
hibride. DETTWEILER ¢€s munkatarsai (2000) ezzel a tanulménnyal is szerettek volna nagyobb
figyelmet irdnyitani a sz6l6fajta gylijteményekben hibas néven nyilvantartott fajtakra.

SEFC és munkatarsai (1997) a ‘Neuburger’ szarmazasat (‘Silvaner’ x ‘Veltinerrot’) is
feltarta. A ‘Zweigelt’ (‘Kékfrankos’ x ‘Szent Lorinc’) és a ‘Blauburger’ (‘Portugieser blau’” x
‘Kékfrankos’) dokumentalt szdrmazasat és az tUjonnan SSR alapon bizonyitott ‘Cabernet
sauvignon’ fajta (‘Cabernet franc’ x ‘Sauvignon blanc’) pedigréjét pedig megerdsitette. Az 1.
tabldzat mutatja be SEFC ¢és munkatarsai (1997) mikroszatellitekre alapozott pedigré
vizsgalatanak eredményét, ahol a kodominans o6roklésmenetnek koszonhetéen a 9 lokuszban az
egyik allélt az egyik (‘Szent Lérinc’-kockas hattér), a masik allélt a masik (‘Kékfrankos’-csikos
hattér) sziiléfajtatol orokli a ‘Zweigelt’. Példaul a VrZag7 lokuszban a ‘Szent Lorine’ sziild fajta
157 bp, mig a ‘Kékfrankos’ sziild fajta 155 bp méretli allélra homozigéta. A mendeli 6roklés
szerint a ‘Zweigelt’ utdd egyik allélt az egyik, masik allélt a masik sziil6tdl 6rokli, igy 155 bp és

157 bp méretti alléleket hordoz ugyanebben a lokuszban.
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1. tablazat: A mikroszatellit allélok kodominans, mendeli 6roklésmenetének bemutatasa a ‘Szent
Lérinc’ x ‘Kékfrankos’ keresztezésbdl szarmazé ‘Zweigelt’ fajta példajan. Az allélméreteket bp-
ban adjuk meg (SEFC et al. 1997)

Sziilé1 Utod Sziil62
SSR ‘Szent Lorinc’ ‘Zweigelt’ ‘Kékfrankos’
Lokusz Allél 1 Allél 2 Allél 1 Allél 2 Allél 1 Allél 2
VrZag7 157 157 155 157 155 155
VrZagl5 175 177 165 175 165 165
VrZag21 200 206 202 206 202 206
VrZag25 225 236 225 236 225 225
VrZag30 149 151 147 151 147 149
VrZag47 163 167 157 163 157 172
VrZag64 139 163 139 159 139 159
VrZag67 126 152 126 139 139 149
VrZag79 238 246 236 238 236 250

BOWERS ¢és MEREDITH (1997) SSR alapon bizonyitotta a francia Bordeaux borvidék
nemes fajtajanak, a ‘Cabernet sauvignon’-nak az eredetét. 51 fajtat 30 polimorf SSR lokuszban
vizsgaltak, és eredményeik azt bizonyitjak, hogy a ‘Cabernet franc’ x ‘Sauvignon blanc’ (szintén
a Bordeaux borvidék két fajtija) hibridje a ‘Cabernet sauvignon‘. A meghatarozott pedigrét
AFLP, RFLP és izoenzim analizissel is alatamasztottak.

SEFC ¢és munkatarsai (1998) 32 SSR markerrel 52 osztrak €s eurdpai fajtat elemezve
azonositottak 6t sziilé-utéd kapcsolatot (pl. ‘Osterreich weiss’ x ‘Traminer’ = ‘Zdld szilvani’),
amivel 9 fajta k6zott bizonyitottak rokoni kapcsolatokat.

BOWERS ¢és munkatarsai (1999b) 322 fajtat 32 SSR lokuszban elemzett. Tizenhat fajtat
azonositott a ‘Chardonnay’ és a ‘Gamay’ fajtakat is beleértve, amelyek a hires burgundi
vorosbor sz6ld, a ‘Pinot noir’ €s a majdnem kipusztult, értéktelennek tartott ‘Gouais blanc’ -
‘Heunisch weiss’ sziil6parnak a leszarmazottai.

Az FEur6pa-szerte termesztett, muskotdlyos izli, fekete bogydju csemegesz6ld, a
‘Hamburgi muskotaly’ szarmazasat vizsgalta CRESPAN ¢s MILANI (2001) mikroszatellit
markerekkel. Tizenot SSR lokuszban bizonyitjak, hogy az egyik sziildje valéban a ‘Alexandriai
muskotaly’ - ‘Zibibbo’. Késébb CRESPAN (2003) a masik feltételezett sziiléjét a ‘Trollinger’
fajtat kizarja, majd 30 nukledris, 5 kloroplasztisz és 2 izoenzim marker vizsgalataval
rekonstrudlja a ‘Hamburgi muskotaly’-nak a pedigréjét (‘Schiava Grossa’ x ‘Alexandriai
muskotaly”).

Magyarorszag méltan nevezetes legkoraibb csemegesz6ldjének, a ‘Csabagydngye*
fajtanak dokumentalt pedigréjét (‘Bronnerstraube’ x ‘Ottonel muskotély’) hazai kutatok cafoltak
meg (KozMA et al. 2003, Kiss et al. 2006, GALBACS et al. 2009) és rekonstrualtak (‘Madeleine
angevine’ X ‘Muscat fleur d'oranger’), amit egy francia tanulmény is alatdmasztott (LACOMBE et

al. 2013).
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Az USA-ban ‘Zinfandel’, mig Olasz- és Horvatorszagban ‘Primitivo’ néven ismert fajta
eredetét a horvat MALETIC és munkatarsai (2004) vizsgaltak. 33 horvat fajtaval egyiitt elemezve
16-25 SSR lokuszban detektalt méretek alapjan a ‘Zinfandel’ horvat eredetét feltételezik.
Emellett a fontos horvat vorosbort adé szo6l6, a ‘Plavac Mali’ pedigréjét is meghataroztak
(‘Zinfandel’ x ‘Dobricic’).

VOUILLAMOZ ¢és GRANDO (2006) 89 szo6lofajtat 60 SSR lokuszban vizsgalva célul tlzte
ki, hogy hat (3 francia: ‘Pinot noir’, ‘Syrah’, ‘Dureza’ és 3 olasz: ‘Teroldego’, ‘Lagrein’,
‘Marzemino’) - feltétlezések szerint rokon fajta - eredetét rekonstrualja. Eredményeik alapjan a
burgundi ‘Pinot noir’ a Rhone volgyi ‘Syrah’ kozt rokoni kapcsolat all fenn. 2007-ben
VOUILLAMOZ ¢s munkatarsai az olasz ‘Sangiovese’ borsz6lofajta pedigréjét (‘Ciliegiolo’ x
‘Calabrese di Montenuovo’) igazoltadk. A vizsgalt 50 mikroszatellit lokusz koziil egyben
(VMCS5H2) nem volt alatdmaszthatd a pedigré, azonban 2% eltérés még elfogadhatod, aminek
hatterében az utdd fajtaban bekovetkezd szomatikus mutacio feltételezheto. BOURSIQUOT és
munkatérsai (2009) az INRA nyilvantartasdban szerepld 2305 szdlofajtanak 20 SSR lokuszban
meghatarozott allélméreteit vizsgalva megallapitotta, hogy a ‘Merlot’ pollenad6 sziiléje a
morfologiailag is hasonld ‘Cabernet franc’, mig a magsziild egy korabban nem azonositott (név
nélkiili), de kiskertekben jelen 1évo fajta, amelynek a ‘Magdeleine Noire des Charentes’ nevet
javasoltak. A pedigrét 55 sejtmagi és 3 kloroplasztisz SSR lokusz bizonyitja. Feltehetden a
‘Magdeleine Noire des Charentes’ termesztése a sikeresebb utddja miatt szorult hattérbe.
Ugyanez lehet a magyardzata a ‘Chardonnay’ fajta ‘Gouais blanc’ sziildjének kiszoruldsara
Burgundidban (BOWERS et al. 1999b), a ‘Cabernet sauvignon’ fajta ‘Cabernet franc’ sziildjének
térvesztésére a francia Médoc borvidéken (BOWERS és MEREDITH 1997), és a ‘Plavac Mali’
sziil6jének, a ‘Zinfandel’ teriilet csokkenésének a horvat borvidékeken (MALETIC et al. 2004).

Az olasz Campania borvidék fajtija, az ‘Aglianico’ 43 SSR marker eredménye alapjan
rokona a francia rhone volgyi ‘Syrah’ fajtdnak. A ko6zds pont mindkettdben a ‘Dureza’ fajta,
amely a ‘Syrah’ sziildje és az ‘Aglianico’ féltestvére (DE LORENZIS et al. 2013). A sziciliai
Oshonos fajtak (‘Arbanello’, ‘Bianca’, ‘Lievuso’, ‘Visparola’) 33 SSR lokuszban bizonyithat6an
sziilé-utdd kapcsolatban allnak a ‘Sangiovese’ fajtaval (DE LORENZIS et al. 2014).

CIPRIANI ¢és munkatarsai (2010) olasz gyijteményben (CRA-VIT) fenntartott 1005
regisztralt egyed genotipizalasat végezték 34 SSR lokuszban. 745 egyedi genotipust detektaltak,
értékelésiikhoz pedigré analizisre alkalmas szoftvert hasznaltak. Vizsgdlata 74 pedigrét
eredményezett, tobbek kozt az Alexandriai muskotaly’ (‘Muscat blanc a petit grain’ x ‘Axina de
tres bias’) fajtaét is.

LACOMBE ¢és munkatarsai (2013) a francia INRA nyilvantartasaban meglévo 2344 tétel 20
SSR lokuszban detektalt alléljainak adatait elemezték statisztikai szoftverrel. Ebbdl 828 sziild-
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utod kapcsolatra deriilt fény. A pedigré eredmények alapjan 4 csoportot alakitott ki, amelyek
koziil elsé két esetben (1, 2) a nemesités adata nem elérhetd, azaz a sziilok nem ismertek
(tradiciondlis fajtdk), a masodik kettd (3, 4) esetén dokumentalt a keresztezés (modern fajtak).
Az l-es csoportba 315 fajta keriilt, igy ismeretlen eredetiiket sikeriilt megfejteni. A 2-es
csoportba 132 fajtat sorolt, amelyek pedigréjét korabbi kutatdsokban molekularisan mar
vizsgaltdk. Az ide sorolt fajtdk tovabbi két csoportba rendezddtek aszerint, hogy a kordbbi
vizsgalatokat alatamasztjadk (100), illetve cafoljak (32) az eredmények. A 3-as csoportba 255
fajta kertilt, amelynek dokumentalt szdrmazasat az SSR adatok megerdsitették, mig a 4-es
csoportba 126 genotipus esetében azt megcafoltak.

A ‘Heunisch weiss’-nek tobb, mint 119 utdédfajtajat azonositottadk molekularis alapon,
amelyek koziil 63 esetben teljes pedigré meghatdrozéas tortént (MENEGHETTU et al. 2009,

LACOMBE et al. 2013, MAUL et al. 2015).

2.6 A ‘Kadarka’ szolofajta

2.6.1 A ‘Kadarka’ sz6l6fajta szdrmazdsa, Magyarorszdgon kordbban betoltott szerepe

A ‘Kadarka’ fajta Karpat-medencébe keriilése egy sajatos, balkani vorosbor-készitési
eljarast és a vorosbor-kultura megteremtését is jelentette Magyarorszdgon (ANDRASFALVY
1999). Egyik elképzelés szerint a ‘Kadarka’ Kis-Azsiabol érkezhetett hazankba a torokok eldl
menekiild, vagy velik egylitt betelepiild racokkal (KozmMA 1963, CSEPREGI és ZILAI 1988,
BENYEI és LORINCZ 2005, HAIDU 2013). Neve torok eredetli, Isztambul varosrészének, Skutari-
nak a szerb megfeleldje: Skadar, amelyet a magyar nyelv Kadarkava alakitott (RAPAICS 1940). A
‘Kadarkd’-t és a legtobb vele egylitt termesztett fajtat NEMETH (1967) és RACz (1997) balkani
eredetiinek tartja, az albaniai Shkodra-t6 (Lake Skadar) kdrnyékérdl szarmaztatja.

A ‘Kadarka’ termesztés elsé magyarorszagi kdzpontja a Szerémség volt, onnan terjedt
Villanyon, Pécsen, Szekszardon, Tétényen, Budéan, Szentendrén, Gyongyoson at Egerbe az
orszag nyugati felébe, keleten pedig Ménesre (ENTZ et al. 1869). Termésébdl fehér-, rozé-, siller-
, VvOrds- ¢és kiilonleges évjaratokban aszubort is készitettek, de csemegeszéloként is
hasznositottak (PETROVITS 1896). A trianoni hatarokon kiviil, Arad megyében, Ménesen készitett
aszubor (RAPAICS 1940, TERRAY 1942, KOozMA 1963) az 1870-es évektdl kezdve a legjobb borok
kozt szerepelt (MOLNAR 1909, RAPAICS 1938). A filoxéra magyarorszagi pusztitasa utan a jol
alkalmazkod¢ ‘Kadarka’-t meghonositottdk az Alfold homoktalajan, igy a 19. szézad elején,
Magyarorszagon a kékszolok termdteriiletének kétharmadat a ‘Kadarka’ foglalta el (Kozma
1963). Termoteriilete 2012-ben azonban mar csak 478 ha, részesedése az 6sszes szoloteriiletbol

1% alatt volt (WERNER 2013). Jelentds visszaszorulasat a sz6l6 lltetvényeknek az 1960-as
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évektdl kezdddod, mennyiségi szemléletre alapozott szerkezeti atalakitasa okozta (KozMA et al.

2005, KozMA et al. 2010).

2.6.2 A ‘Kadarka’ iiltetvények valtozékonysaga €s forrasai

A kiilonb6z6 termdtajak (Alfold és dombvidék) eltérd kornyezeti adottsagainak (homok
¢s kotott talaj, szaraz ¢és mérsékelten szdraz klima) és termesztéstechnoldgiajanak
(kopaszmetszésii gyalogmiivelés, rovidcsapos €s karikas bakmiivelés) eredményeként egymastol
eltér6 megjelenési formaju és értékii ‘Kadarka’ alloméanyok alakultak ki, ami nemcsak
morfoldgiai bélyegeik kiilonbozdségében, hanem termékenységben és a termés beltartalmi
értékeiben is megmutatkozott (ENTZ et al. 1869, KozMA 1963). Az ampelografusok csoportokba

174

rendezték a hasonld morfoldgiai bélyegekkel és termékenységgel rendelkezd ‘Kadarka’ tipusokat

(2. tablazat).

2. tablazat: A ‘Kadarka’ kilonb6z06 valtozatai

MISKOLCZY ENTZ TERSANCZKY MOLNAR DRUCKER Kozma NEMETH
MIHALY FERENC JOZSEF ISTVAN JENO PAL MARTON
(1867) et al.(1869) (1869) (1888) (1906) (1963) (1967)
Ludtalpt, Ludtalpa, Ludtalpt csalad:| Bolond Nemes kék | ‘A’ levéltipus Ludtalpa
Egrisz616 Oreg kadarka, Ludtalpt kék kadarka kadarka Ludtalpu
K¢k kadarka
Kereszteslevelll, |Keresztes levelii| Kadarka csalad: Him Bolond ‘B’ levéltipus | Kordovanyos
Egrisz616 Kadarka kék kadarka kadarka Kordovanyos
Fejér Kadarka | Kerek levelil Kadarka csalad: | Nostény Rugos ‘C’ levéltipus Nemes
Kadarka fekete | kadarka kadarka Nemes kadarka
Fekete Kadarka | Kordovanyos Rugos ‘D’ levéltipus Keresztes-
Keresztes levelt levelt
Z61d Kadarka | Tejfeles virag ‘F’ levéltipus Fiigeleveli
Fiige levelii
Torok fekete Eget6 Csillagviragu
Teltvirdga
Kupakos
Terméketlen

Az ‘Oreg kadarka’-t egyediil ENTZ és munkatarsai (1869) tartjak ‘Kadarka’ valtozatnak, a
késdbbi irodalmi adatok mar 6nallé fajtaként jellemzik (2. tablazat), ebben a tanulményban mi is
ezt fogadjuk el. ENTZ és munkatérsai (1869) igy irnak a véaltozatokrdl: ,,Kadarka ugyan az egri
tiltetvény, de észrevenni annak kifejlodésében kiilonféle fokozatokat, és azért kiilonbozteti meg
az egri szOlész a kiilonbozo kadarka valtozvanyokat”. KozMA (1963) és NEMETH (1967) szerint

a ‘Kadarka’ véltozatai jellegzetes levél- €s fiirtmorfologiat mutatnak (1. abra).
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Figeleveli Terméketlen
: Teltvirdgi gé

A

Kordovényos Kupakos

I. °A’ levéltipus / Ludtall

II. "B’ levéltipus / Kordovinyos
IT1. °C’ levéltipus / Nemes

IV. "D’ levéltipus /' Kersztes levelll
V. °Fiige’ levéltipus

T T =

B

s

1963).

A ‘Kadarka’ iiltetvények kisérd fajtai, a ‘Ciganysz6lé’, a ‘Vadfekete’ és a régi
pannonhalmi vorosbort termd ‘Csokasz6lé’. Amellett, hogy nagyobb termésbiztonsaggal
rendelkeztek, gazdagabb szinanyag- és tannintartalmuk révén - féleg gyengébb évjaratokban -
javitottak a ‘Kadarka’ boranak mindségét. A racok altal hiressé tett budai vorosbort kétharmad
rész ‘Kadarka’ és egyharmad rész ‘Vadfekete’ szO6lo adta (RAPAICS 1940). A kisérd fajtak
szinonimai az ampleografiai leirdsokban nem egyértelmiick (3. tébldzat). Késobb kivalo
ampelografusunk, NEMETH MARTON az ‘Olasz kadarka’ és a ‘Torok kadarka® mellett az ‘Oreg

kadarka’ fajtat is 6nallo fajtanak tekinti és elkiiloniti a ‘Kadarka’-tol (3. tdblazat).
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3. tablazat: A ‘Kadarka’-val régen egyiitt termesztett kisérd fajtak, ‘Kadarka’ elnevezésu fajtak
¢s szarmazékok. (Az egy celldkban szerepld nevek szinonimdk)

ENTZ TERSANCZKY MOLNAR DRUCKER Kozma NEMETH
FERENC JOZSEF ISTVAN JENO PAL MARTON
et al. (1869) (1869) (1888) (1906) (1963) (1966)
‘Kadarka’-val korabban egyilitt termesztett kisér6 fajtak
Racfekete, Magvarka
Cziganyszé16, fei-‘fe o Csokaszé1s, Csokaszé1,
Vadfekete, Buda, Csékasz (,; 18 Cziganysz016, CsoOkasz616 Racfekete,
Aprofekete, Cigén szc'il’('j Vadfekete Vadfekete
Fekete-makra gany
Buda, Apro . 1z
fekete, Fekete Clganyszolg,
makra Ciod 516 Csokaszemi,
. > 1% BANYSZOI0 | Fekete makra,
Czigany-sz610, Kokénysz61o
Fekete poshadt Y
Fekete frankus
‘Kadarka’-val korabban egyiitt termesztett ‘Kadarka’ elnevezésii fajtak
Kadarka Torok Torok -
torok kadarka kadarka Torok kadarka
Olasz
kadarka,
Kadarka Olasz Olasz Francia
olasz kadarka kadarka kadarka,
Parizsi
kadarka
Oreg "
Oreg kadarka, Oreg kadarka,
v 1o Peckes
kadarka Pockos Kadarka
kadarka
‘Kadarka’ szarmazékok
Fell\lzr kka(iafka, Kadarka Kadarka Fehér
yuskad, Fehér kadarka fehér, fehér, kadarka, Fehér kadarkal
Zelinetz, 761d . . .
Zelinetz Zelinetz Zelinec
boros
Halépi Budai
$zagos SZagos Szagos
A kadarka,
Halapi kadarka
muskotaly Muscat
kadarka

Tobb szerzd is kiemeli azokat a bélyegeket, amelyek alapjan a ‘Tordk kadarka’ és a
‘Kadarka’ két kiillonbozé fajta (MOLNAR 1888, DRUCKER 1906). KozMA (1963) szerint a

174

kecskeméti miklostelepi fajtagylijteményben 1évé ‘Torok kadarka’ azonos lehet a Szerbiaban
termesztett ‘Prokupac’ (Bulgariaban: ‘Zarcsin’) kékszolé fajtaval. A ‘Csdkaszdlé’ mellett a
‘Prokupéc’ is a ‘Kadarka’ kisérd fajtaja volt (AMBRUS és CSOMA 2003). PETAR CINDRIC (Novi
Sad Egyetem, Professzor emeritus) (2012, szoébeli kozlés) szerint a pécsi génbankban 1évo
“Torok kadarka’ kiilonbozik az ujvidéki (Novi-Sad) gylijteményben 1évé ‘Prokupac’ fajtatol,
vagyis véleménye szerint nem azonosak.

A kivalo biologiai értéki ‘Olasz kadarka’ morfologiailag nem tartozik a ‘Kadarka’

valtozatai k6z¢ (MOLNAR 1888, DRUCKER 1906, NEMETH 1967, KozMA, 1963), nevében az

olasz sz6 a megbizhaté mindségére, vagy az eredetére utalhat (MOLNAR 1888, DRUCKER 1906).
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Az ‘Oreg kadarka’-t DRUCKER (1906), KozMA (1963) és NEMETH (1967) ampelografiai
jellemzok alapjan elkiiloniti a ‘Kadarkd’-tol (3. tablazat), ugyanakkor ENTZ és munkatérsai
(1869) az ‘Oreg kadarka’-t az egri borvidék kivalo, “belértékre nézve is kitiinébb” ‘Kadarka’

2

“véltozvanynak” tartjdk és a levél morfologiai bélyegei alapjan a ‘Ludtalpt kadarkd’-hoz
soroljak (2. tablazat). Az “Oreg” jelzd koradbban a bor mindségére utalt, NEMETH MARTON
azonban fajtanévként alkalmazta. Szerinte az ‘Oreg kadarka’ a ‘Génuai zamatos’ és a ‘Kadarka’
spontan keresztezddésével johetett 1étre (NEMETH 1966).

A “Virdghegyi kadarka’ és a ‘Mészi kadarka’ fajtdkat (amelyek 2009-t61 6nall6 fajtaként
szerepelnek a Nemzeti Fajtajegyzékben; NEBIH, 2009) MESZAROS PAL bordsz szelektalta
Szekszardon, egy csaladi tulajdonu idds ‘Kadarka’ iiltetvénybdl (TOMPA €s BANYAT 2008).

A ‘Fehér kadarka’ esetében tobb szerzd is kizérja, hogy a ‘Kék kadarka’ bogydszin
valtozata (TERSANCZKY 1869, MOLNAR 1888, DRUCKER 1906). MOLNAR (1888) a ‘Fehér
kadarka’ termesztését Magyarorszag déli felére és Horvatorszagra teszi. NEMETH (1966, 1970)
régi gyljteményes tomegborszold fajtanak tartja. NEMETH (1966) ugyanakkor megemliti a
‘Bakarka’ sz6l6fajtat is, amelynek a ‘Fehér kadarka’ a szinonim neve, és amelyet KOCSIS PAL
allitott eldo 1932-ben az ‘Erdei fehér’ x ‘Kadarka’ keresztezésével. CSEPREGI €s ZILAI (1955),
valamint FURI (1977) is ezeket a sziiléparokat emliti a ‘Fehér kadarka’ esetén.

A ‘Szagos kadarka’ (‘Budai szagos kadarka’, vagy mas néven a ‘Muscat Kadarka’) fajtat
a 19. szdzadban a ‘Kadarka’ és a ‘Fekete muskotaly’ fajtabol allitottdk elé a budai Kertészeti
Tanintézetben (MOLNAR 1897). Morfologiai bélyegek alapjan a ‘Szagos kadarka’ nagyon
hasonlé a ‘Fekete muskotély’ fajtahoz. A ‘Fekete muskotdly’ nevi fajtat, amely nem azonos a
‘Muscat noir’-ral (‘Muscat a petit grains noir’) KOocsis PAL hozta 1étre ‘Kadarka’ x ‘Mathidsz
Janosné muskotaly’ keresztezéssel (FURI 1977).

NEMETH (1967) ampelografiai meghatarozdsa alapjan a ‘Sziirke kadarka’ és ‘Kék
kadarka’ csak bogyohéj szinében kiilonbozik egymadstol, bogyodszin-valtozatok, fajtacsoportot

(conculta) alkotnak.
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2.6.3 A ‘Kadarka’ fajtdhoz és a ‘Kadarka’ vordsbor kultirahoz kapcsolodo fajtak molekularis
genetikai vizsgalata

A Genres 081 és a GrapeGen 06 eurdpai projektek célja a résztvevd orszagok éshonos
fajtainak morfoldgiai és mikroszatellit alapt jellemzése és az adatok egy kozos adatbazisba vald
elhelyezése volt. A Kérpat-medencében dshonos fajtdk SSR ujjlenyomatat a SZIE Genetika és
Biotechnologiai Intézete hatarozta meg 9 lokuszban (HALASZ et al. 2005, GALBACS et al. 2009,
KATULANE DEBRECENI et al. 2010). Az ampelografiai leirdsokat a PTE Sz6lészeti és Boraszati
Kutatointézete készitette el. A régi karpat-medencei fajtakon kiviil egy tobb mint 100 éves
‘Kadarka’ {iltetvény alloméanyéanak genetikai diverzitdsat is felmértik a pécsi génbankban

megorzott ‘Kadarka’ valtozatokkal egyiitt (KozMA et al. 2010).

2.7 Kombinacios szolonemesités

A szOlo-nemesitési moszerek egyike a kombinacidés nemesités, vagy mdas néven
hibridizaci6, amely soran a fajok vagy fajtadk megvalasztasat kvetden megtervezik €s elvégzik
az izolalt megporzast. A nemesitdnek pontosan ismernie kell a szdléfajtakat, amelyekbdl a
kivant tulajdonsag atorokitését remélik. A sziildparok kijelolését kovetden dokumentaljak az
anyandvényt és a pollenadot, majd elvégzik a keresztezést (HAIDU és ESIK 2001).

A sz0106 (V. vinifera L.) nemesitése mar termesztésbe vonasaval megkezdddott, a tudatos
keresztezések azonban a 19. szazad elsé felében (1824-ben az ‘Aramon noir’ x ‘Tenturier du
Cher’ keresztezésébdl sziiletett a ‘Petit Bouschet’ fajta) Franciaorszdgban indultak. Ezt kdvetéen
a nemesiték Eurdpa-szerte hibridizacios programokat inditottak.

A csemegesz0l6 nemesitést hazankban a nagy kereslet indokolta, meginduldsa pedig
egyértelmiien MATHIASZ JANOS nevéhez kothetd, akinek munkassaga nemzetkozi szinten is
kiemelkedd fajtakat eredményezett.

A sz016 rezisztencia-nemesitése soran észak-amerikai Vitis fajok rezisztencidjat (a
koérokozdknak az dshazaja az észak-amerikai kontinens, amelyeknek az evolucidja egyiitt ment
végbe az észak-amerikai szO6l0 fajokéval) kivantdk az europai szolé (V. vinifera L.) kivalo
mindségi tulajdonsdgaival 6tvozni. Kiemelkedd teljesitményt nyujtott ebben ALBERT SEIBEL,
akinek-munkéssagat 1894 hibrid fémjelzi, valamint VICTOR VILLARD és BERTILLE SEYVE, akik
160 hibridet allitottak eld. Ezeket a francia nemesitésti termd-hibrideket, ‘Seibel’ (‘S’) és
‘Seyve-Villard’ (‘SV’) fajtdkat névvel és szdmkombinaciéval azonositottak (SKELTON 2010,
CARTELL 2014), és Europa-szerte, igy hazankban is rezisztencia forrasként hasznaltdk a
keresztezéses nemesitésben. A ‘Seibel’ és ‘Seyve-Villard’ hibridek annak kdszonhették eurdpai,

igy hazai sikertiket is, hogy pedigréjiikben tobb észak-amerikai Vitis faj és kiilonbozo V. vinifera
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L. fajtdk keresztezése szerepel szamos generacion keresztiil, igy a direkttermdkkel (‘Noah’,
‘Othello’, ‘Jacquez’, ‘Piros Delawaer’, ‘Fehér Delaware’) szemben elfogadhaté mindségii bort
adnak és lisztharmat, peronoszpora ellendllosdgot mutatnak. A magyarorszagi rezisztencia-
nemesitésben jelentds a fehér bogyohéj szinli ‘Seyve-Villard 12-375° - “Villard blanc’ fajta,

amelynek a pedigréjét az 2. dbra mutatja be.
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2. abra: A ‘Seyve-Villard 12-375” - “Villard blanc’ pedigréje (http://winegrapes.org/).

27



10.14751/SZIE.2017.032

Szarmazasat tekintve: 56% V. vinifera L., 3% V. labrusca L., 30% V. rupestris
SCHEELE, 6% V. berlandieri PLANCH., 5% V. lincecumii BUKL. (STREIM 2000), és
mindharom gombabetegséggel (peronoszpoéra, lisztharmat, sziirkepenész) szemben ellenallo.
Szamos olyan magyar nemesitésii fajta van, amelyet a ‘Seyve-Villard 12-375” vagy ‘Eger 2’
¢s valamilyen V. vinifera L. fajta keresztezésével allitottak eld. Az ‘Eger 2’ szdrmazasaval
kapcsolatban ellentmondéasos adatok talalhatéak az irodalomban. Nevezik az ‘Eger 2’-t a
‘Seyve-Villard 12-375’ magutédjanak (CSEPREGI és ZILAI 1988) és szelektalt klonjanak
(CSEPREGI és ZILAI 1988, HAIDU és Esik 2001). Megadnak ,,‘Seyve-Villard 12-375" x
szelektiv = ‘Eger 2’ /5375/” pedigrét, (BANYAI 2012) vagy ‘Seyve-Villard 12-375" x
ismeretlen V. vinifera L. hibridnek is tartjak (PHYTOWELT 2002). BEREZNAI LASZLO, az egri
rezisztens fajtak tarsnemesitdje nyilatkozata és nyilvantartasi jegyzéke alapjan KozMA PAL
(PTE SzBKI, tudomanyos fdmunkatars) ugy tajékoztatott benniinket, hogy az ‘Eger’ sorozat
nemesitési alapanyagai kozott az ‘Eger 1’ és az ‘Eger 2’ eredeti ‘Seyve-Villard’ hibrid (‘Eger
I’ — ‘Seyve-Villard 12-286°, ‘Eger 2’ — ‘Seyve-Villard 12-375’), mig a tobbi tagja a
szarmazik. Tehat az ‘Eger 2’ fajta azonos a ‘Seyve-Villard 12-375’ hibriddel.

A V. vinifera L. fajtdkra alapozott, kotott talajokon folytatott mai szélotermesztés
elképzelhetetlen lenne szdldalanyok hasznalata nélkiil. A filoxéra megjelenését kovetden az
alanyel6allitas terén francia és magyar nemesitok értek el nagy sikereket. E16szor fajon beliili
szelekcioval valasztottak ki alanyfajtdkat (V. berlandieri PLANCH., V. riparia MICHX., V.
rupestris SCHEELE stb.), kés6bb azok és V. vinifera L. fajtak egymas kozotti keresztezésével,
valamint keresztez6désével, majd a hibridek, illetve a magoncok szelekcidjaval tortént
nemesitésiik. A 19. szdzad végén, a 20. szdzad elején TELEKI ZSIGMOND, majd késdbb fia,
TELEKI SANDOR altal Pécsen elkezdett munka utan Villanyban szelektaltak ki és szaporitottak
el azokat az alanyfajtdkat, amik vildgraszoldé eredményekre vezettek és a tovabbi sikeres
alanyszelekci6 alapanyagat is képezték. Koziiliik a legfontosabb a ‘Teleki 5C’ (V. berlandieri
PLANCH. x V. riparia MICHX.), amely a vildgon ma is a legelterjedtebb magyar alanyfajta
(HaJDU 2003).

2.8 A sz0l10 bogyoszin genetikai alapjai

A szbéldnemesitési programokban a bogyodszin fontos szelekcios tulajdonsag. A
bogydk szinét a héjban vagy az un. festélevli fajtdkban a bogyd husban is felhalmozodo
antocianok mennyisége ¢és mindsége hatarozza meg. Termesztett sz6lofajtdink Ose fekete

bogydju volt, amelybdl egymadstdl fiiggetlen mutacidkkal alakultak ki az antocianokat nem
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vagy csokkent mennyiségben termeld fehér és szines bogydju fajtak (SLINKARD és
SINGLETON 1984). Ezek a spontdn riigymutaciok jelenleg is megfigyelhetdek.

Az eltérd bogyohéj szin kialakuldsdnak genetikai hatterét el6szor BosS és munkatarsai
(1996a) vizsgaltak. Feltételezésiik szerint a fehér bogyd kialakuldsa vagy az antocidn
bioszintézisében szerepet jatszoé strukturgének vagy a struktirgéneket szabalyzo
transzkripcids faktor gének mutéacidira vezethetdek vissza (Boss et al. 1996a). Kiilonb6zo
szinli fajtdk Osszehasonlitd génexpresszidos vizsgalataval igazoltak, hogy az antocianok
bioszintézisének kulcsenzime a csak a bogyd héjaban miikodé UDP-gliikdz-flavonoid 3-O-
gliikoziltranszferaz (UFGT). Annak ellenére, hogy az UFGT gén nem expresszalddik a fehér
szekvencia szintli kiilonbséget kimutatni a fehér és szines bogyoju fajtak kozott, igy arra
kovetkeztettek, hogy az UFGT gén expressziojat szabalyozd, valamelyik transzkripcios
faktor mutacioja okozhatja az antocian bioszintézis gatlasat a fehér fajtakban (KOBAYASHI et
al. 2001).

KOBAYASHI és munkatarsai (2002) a szines bogyo6ju V. labrusca L. eredetii ‘Kyoho’
fajtabol harom kiilonb6zé Myb transzkripcids faktor cDNS-t izolalt (VvMybAI-1, VvMybAI-
2, V'vMybA2). A cDNS-ekkel torténd transzformaciot kdvetéen az UFGT gén expresszidjan
keresztiil a szintelen szomatikus embridkban antocianok szintézisét sikertilt indukalnia.

Fehér és a szines bogyoju riigymutans fajtak vizsgalatdban a VvMybAl gén kodolo
a gén promoterében egy 10,422 bp méretli retrotranszpozon inszercidt (Grapevine
Retrotranspozon 1 = Gretl) azonositottak (KOBAYASHI et al. 2004). Ezt a Gretl inszerciot
tartalmazo funkcioképtelen allélt VvmybA la allélnak (3. dbra) nevezték el, amely homozigota
forméaban gatolja a transzkripcios faktor atirédasat, igy a bogyohéj fehér marad. A szines
rigymutansokban olyan VvMybAl véltozatot azonositottak, amelybdl a Gretl
retrotranszpozon egy 3’ LTR szekvencidt visszahagyva kivagodott, helyreallitva a gén
funkciojat (VvMybA1b allél) (3. abra). A vizsgalt szines riigymutans fajtak funkcidképes
allélja (VvmybA1b) domindns a fehér funkcioképtelen alléllel (VvmybAla) szemben, igy

heterozigdta formaban is zajlik transzkripcid a VvMybAl génrol.
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5'LTR 3LTR
VmybAla —— G N —— Feher allel
VVMYBA1
3LTR , )
VvmybA1b » - Szines allél
VVMYBA1
VvmybAlc I — Szines allél
VVvMYBA1
deletion
VvmybAld — e TN Fehér allél
' VVMYBA1

YAKUSHII és munkatarsai (2006) a ‘Pinot noir’, WALKER és munkatarsai (2006) a
‘Cabernet saugvignon‘ szines bogydju fajtdkat és azok fehér szinmutansait (‘Pinot blanc’ és
‘Shalistin’) vizsgalva olyan allélt azonositottak, amelyik nem tartalmazza sem a Gretl
inszerciot, sem a 3° LTR szekvenciat. Ezt az allélt VvmybAlc allélnak nevezték el, és ezt
tekintik az 6si allélnak (3. &bra). A ‘Pinot blanc’ fajtaban a VvMybAla allél mellett a
VvmybA 1d allélnak neveztek el (3. dbra).

WALKER ¢és munkatarsai (2006) a ‘Cabernet saugvignon’ sziirke bogyodju
rigymutansat vizsgalva megallapitottak, hogy a bronzszini ‘Malian’ periklinalis kiméra,
amelynek bogyohéj/epidermisz szovete kétféle sejttipusbol (L1, L2) épiil fel, és azokban
eltérdé VvMybAl allélok mikddnek (4. dbra). Mig a ‘Cabernet sauvignon’ esetén az L1 és L2
rétegekben van antocianin bioszintézis, addig a ‘Malian’ esetében csak az L1 szovetrétegében
zajlik pigment szintézis, az L2-ben nem (4. abra), ami sziirke és bronz bogyohéjszint
eredményez. Ugyanerre a megallapitasra jutottak a sziirke szinli ‘Pinot gris’ fajta esetében

VEZZULLI és munkatarsai (2012) is.
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Cabernet Malian Shalistin ” X
Sauvignon A 3

4. dbra: Az L1 és L2 sejtrétegekbdl 1étrejovo bogyohéj szovetei a szines ‘Cabernet
sauvignon’, a bronz ‘Malian’ és a fehér ‘Shalistin’ fajtakban (WALKER et al. 2006).

A szines bogyodju fajtak funkcioképes VvMybAl allé¢ljanak promoterében tovabbi
olyan mutaciokat mutattak ki (135 bp nagysagt deléciok, illetve 44 ¢és 111 bp hosszusagu
inszerciok), amelyek befolyédsoljak a transzkripcids faktor aktivitasat és ezen keresztil a
termelédd antocianok mennyiségét, rdzsaszin, illetve piros bogyokat eredményezve
(LUUAVETZKY et al. 2006, THIS et al. 2007, AZUMA et al. 2008).

A sz0616 2. kromoszoméjan a VvMybAl alléllal szorosan kapcsolt, téle fliggetleniil
mikodé VvMybA2 transzkripcids faktor gént azonositottak, amely az UFGT gén
szabalyozasan keresztiil szintén befolydsolja az antocidnok bioszintézisét (WALKER et al.
2007). A VvMybA2 gén kodold régidjaban két olyan SNP-t is azonositottak (K980 és C22),
amelyek a fehérje R2R3 felismerd domén megvaltozasa kovetkeztében funkcioképtelen
génterméket eredményeznek (WALKER et al. 2007, CARRASCO et al. 2015). Ez bizonyitja
tehat, hogy a bogyohéj szinét két, egymastol fliggetlen (transzkripcids faktor) gén (VvMybAl
és VvMybA2) eltérd tipusu mutacidja (VvMybAI-Gretl és VvMybA2-SNP) hatdrozza meg (5.

abra).
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chr2 : i : : : : :
176 16-._.______..14' 12 i, 8 6 4 2 0 (M
Szines allél T I .
VvMYBA1 VvMYBAZ
Fehér allél > e B[] x o
Szines — > Fehér

deletion

Pinot noir Em—— Pinot blanc (Yakushiji et al. 2006)
Cabemet Sauvignon B — Shalistin (Walker et al. 2007)

Fehér —> Szines
— I N T N — I T
— I T
—> T
Muscat of Alexandria ——P Flame Muscat  (Kobayashi et al. 2004}

Italia blanc ———P Ruby Okuyama (Kobayashi et al. 2004}
Chardonnay blanc ———p Chardonnay rose (Walker et al. 2006)

Magyarazat:

—Ee  Gretl retrotranszpozon
— -  WMybA1 vad tipus = VvmybAic allél — VuMybAZ vad tipus
— N - VuMybAl Gretl mutdns = VvmybAla allél —EE—  VWwMybA2 muténs (K980)

—— > VvMybAl Gret13'LTR = VvmybAlb allél
deletion

.. WwMybAldelécio = VwmybAld allel

5. abra: A bogyohéj szint meghatarozd VvMybAl és VvMybA2 gének pozicidja a kettes
kromoszoman AZUMA ¢és munkatarsai (2009) alapjan (PELSY 2010).

A Vitis nemzetség fajainak evolucios szétvalasara enged kovetkeztetni az, hogy a V.
vinifera L. és a V. sylvestris GMEL. fajoknal, valamint az interspecifikus hibrideknél (pl.
‘Seibel’ és ‘Seyve-Villard’) kimutathaté a VvMybAl promoéterében a Gretl retrotranszpozon
inszercid, viszont sem a fehér bogyodju Vitis valtozatokban (V. aestivalis MICHX. és V. riparia
MicHX.) (CANDLE-DAVIDSON ¢s OWENS 2008), sem a szines észak-amerikai és kelet-azsiai

vad fajokban (MITANI et al. 2009) nem taldlhatdé meg. A VvMybAl Gretl inszercidjat
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evolucidésan megeldzte a V'vMybA2 génben K980 pozicidban tortént pontmutacido (FOURNIER-
LEVEL et al. 2009).

FOURNIER-LEVEL ¢és munkatarsai (2010) a VvMybAl gén promoterében a Gretl
retrotranszpozon jelenléte vagy hidnya, illetve a VvMybA2 gén kodold szekvencidjaban
meghatarozott K980 pozicioban a vad G vagy mutans T nukleotid jelenléte alapjan, a
szOlofajtakat haplocsoportokba rendezték. A két gén fizikai kozelsége miatt egyiitt 6roklodik,
igy egy haplotipusként kezelhetdk. Feltételezhetden az 6si haplotipus az, amelyik VvmybAlc
¢és VvMybA2 vad tipusu, szines allélokat hordozza. Tovéabbi haplotipusként azonositottak egy
olyat, amely egy funkcidoképes VvmybAlc és egy funkcioképtelen VvMybA2 mutans fehér
allélt hordoz, mig a harmadik - féle haplotipus homozigdta formaban tartalmazza a
funkcioképtelen VvMybAla és VvMybA2 allélokat.

Az eltér6 szinl riigymutansok a fajtdk genetikai jellemzésére altalanosan alkalmazott
mikroszatellit markerekkel nem kiilonithetéek el, azonos ujjlenyomatot adnak. A VvMybAl
¢s VvMybA2-re kifejlesztett szekvenciaspecifikus markerek azonban lehetdvé teszik azok
fenofazistol fiiggetlen elkiilonitését (BODOR et al. 2014, KEREKES et al. 2015), ami

nélkiilozhetetlen a génmegdrzés szempontjabol.
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3 ANYAG ES MODSZER
3.1 Novényanyag

e ‘Kadarka’ valtozatok, ‘Kadarka’ elnevezésii fajtak, szarmazékok, a ‘Kadarka’-val egytitt
termesztett kisérd fajtak és a ‘Bibor kadarka’

Ebben a témakdrben Osszesen 30 tételt elemeztiink. Koziilik 14-et korabban vizsgaltunk 9

SSR lokuszban (WERNER et al. 2013), ezeket a 4. tdbldzat mutatja be.

4. tdblazat: A korabban vizsgalt (WERNER et al. 2013) ‘Kadarka’ fajtak és valtozatok,
fenntartasuk helye, illetve a fajta tulajdonos megnevezése. (A kiemelt hatteri mintédk a
statisztikai értékelésben a V. vinifera L. csoportba keriiltek)
‘Ciganysz016’ PTE SzBKI Génbankja
‘Csbkasz616’
‘Fehér kadarka’
‘Halapi szagos’
‘Kék kadarka’
‘Ludtalpa kadarka’
‘Ménesi kadarka’
‘Mészi kadarka’ MESZAROS PAL

‘Olasz kadarka’ PTE SzBKI Génbankja
‘Oreg kadarka’
‘Racfekete’
‘Szagos kadarka’
‘Sziirke kadarka’
‘Viraghegyi kadarka’ MESZAROS PAL

N I I I =Y Rl e R N e I P I S e

Az ujonnan bevont 16 ‘Kadarka’ genotipust az 5. tdbldzat tartalmazza. A ndvényanyagot

KozMmA PAL gylijtotte és bocsatotta rendelkezésiinkre.

5. tdblazat: Az ujonnan bevont ‘Kadarka’ fajtak és valtozatok, fenntartasuk helye. (A sotét
hattérrel kiemelt mintdk a statisztikai értékelésben a V. vinifera L. csoportba kertiltek)

1. ‘Batuta neagra’ PTE SzBKI Génbankja
‘Bibor kadarka’

‘Erdei fehér’

‘Fekete muskotaly’
‘Fiigelevelii kadarka’

‘Flszeres kadarka’ P.9

‘Génuai zamatos’

‘Kadarka kék csillagviragu’
‘Kadarka kék bolondoshim’

10. | ‘Keresztes levelii kadarka’

11. | ‘Lila keresztes levelt kadarka’
12. | ‘Mopach bial’

13. | ‘Nemes kadarka’ P.8

14. | ‘Prokupac’

15. | ‘Torok kadarka’

16. | ‘Zold keresztes levelii kadarka’

R I F Nl Bl B I
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e Magyar, ¢és kiilfoldi nemesitésit V. vinifera L. hibridek, és a rendelkezéslinkre allo
dokumentalt sziiléfajtak

Az altalunk valasztott 20 magyar (6. dbra), és négy kiilfoldi keresztezéses nemesitésii fajta,

valamint rendelkezésiinkre 4116 dokumentalt sziiléfajtainak listajat a 6. tdblazat mutatja be. A

ndvényanyagot KOzZMA PAL, PERNESZ GYORGY ¢és HARANGOZO TAMAS gyljtotte be és

bocsatotta rendelkezéstinkre.

6. tablazat: A 24 keresztezéses nemesitéssel eldallitott fajta, és a 21 sziil6fajta listaja. (A dolt

betlis mintak a 4., vagy 5. tdbldzatban is szerepelnek)

Fajtanév utod Fajtanév sziilé
1. | “‘Attila’ 1. | ‘Alexandriai muskotaly’
2. | ‘Boglarka’ 2. | ‘Bicane’
3. | ‘Bibor kadarka’ 3 | ‘Bouvier
4. | ‘Cegléd szépe’ 4. | ‘Chasselass rouge royal’
5. | ‘Cserszegi fiiszeres’ 5. | ‘Csaba gyongye’
6. | ‘Favorit’ 6. | ‘Ezerj®’
7. | ‘Generosa’ 7. | ‘Génuai zamatos’
8. | ‘Karmin’ 8. | ‘Harslevel®’
9. | ‘Korona’ 9. | ‘Irsai Olivér’
10. | ‘Kozma Palné muskotaly’ 10. | ‘Judit’
11. | ‘Mathias Janosné muskotaly’ 11. | ‘Juhfark’
12. | ‘Narancsizii’ 12. | ‘Kadarka’
13. | ‘Nektar’ 13. | ‘Kék trollingi’
14. | ‘Pannénia kincse’ 14. | ‘Leanyka’
15. | ‘Patria’ 15. | ‘Olaszrizling’
16. | ‘Rozalia’ 16. | ‘Ottonel muskotaly’
17. | ‘Szoléskertek kiralyndje’ 17. | ‘Petit Bouschet’
18. | ‘Zefir’ 18. | ‘Rajnai rizling’
19. | ‘Zengd’ 19. | ‘Rosa menna’
20. | ‘Zenit’ 20. | ‘Tramini’
21. | ‘Italia’ 21. | ‘Zold szilvani’
22. | ‘Hamburgi muskotaly’
23. | ‘Kerner’
24. | ‘Rizlingszilvani’
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e Francia nemesitésii ‘Seibel’, © Seyve-Villard’ interspecifikus hibridek

A 23 ‘Seibel’ és ‘Seyve-Villard’ fajta listaja a 7. tdblazatban talalhatd. A ndvényanyagot

KozMmA PAL gytijtotte be és bocsatotta rendelkezésiinkre.

7. tablazat: A francia nemesitésii rezisztens ‘Seibel’, ¢ Seyve-Villard’ hibridek list4ja

1. ‘Seibel 4643° 13. ‘Seyve-Villard 12-347°
2. ‘Seibel 4986’ 14. ‘Seyve-Villard 12-358°
3. ‘Seibel 5279° 15. ‘Seyve-Villard 12-346°
4. ‘Seibel 5455° 16. ‘Seyve-Villard 12-375°
5. ‘Seibel 7053° 17. ‘Seyve-Villard 12-390°
6. ‘Seibel 8745° 18. ‘Seyve-Villard 12-395°
7. ‘Seyve-Villard 5-247’ 19. ‘Seyve-Villard 18-315°
8. ‘Seyve-Villard 5-276’ 20. ‘Seyve-Villard 18-402°
9. ‘Seyve-Villard 12-286° 21, ‘Seyve-Villard 20-365°
10. ‘Seyve-Villard 12-303° 22. ‘Seyve-Villard 20-473°
11. ‘Seyve-Villard 12-309° 23. ‘Seyve-Villard 23-657°
12. ‘Seyve-Villard 12-327°

e Magyar nemesitésii lisztharmat és peronoszpoéra rezisztencidt hordozé hibridek, és a
dokumentalt sziilok pedigré vizsgalatahoz tartozé fajtak

Az altalunk valasztott 22 hibrid (7. abra) és a rendelkezésiinkre 4all6 dokumentalt

szlilopartnereik listdjat a 8. tdbldzat mutatja be, a ndvényanyagot KozMA PAL gylijtotte és

bocsatotta rendelkezésiinkre.

8. tdblazat: A 22 keresztezésés nemesitéssel eldallitott fajta és a 10 sziilofajta listaja. (A dolt
betlis fajtak koziil a ‘Csabagyongye’, a ‘Szoéldskertek kirdlyndje’, a ‘Panndnia kincse’ a 6.
tabldzatban, mig a ‘Kadarka’ a 4. tablazatban is szerepelnek. A kiemelt hatterti mintékat a
statisztikai értékelésben a V. vinifera L. csoportba soroltuk)

Fajtanév utod Fajtanév utod Fajtanév sziilo
1. ‘Bianca’ 12. ‘Poloskei muskotaly” | 1. ‘Csabagydngye’
2. ‘Csillam ¢ 13. ‘Reflex’ 2. ‘Szoloskertek kirdalyndje’
3. | ‘Dunagyéngye’ 14. ‘Reform’ 3 ‘Gloria Hungariae’
4. ‘Eszter’ 15. ‘Refrén’ 4. ‘Pannonia kincse’
5. ‘Fanny’ 16. ‘Sarolta’ 5. ‘Téli muskotaly’
6. | ‘Flora’ 17. ‘Suzy’ 6. ‘Olimpia’
7. | ‘Gocsei zamatos’ 18. | “Teréz’ 7. ‘Kadarka’
8. | ‘Lidi’ 19. “Vértes csillaga’ 8. ‘Kékfrankos’
9. ‘Medina’ 20. ‘Viktor’ 9. ‘Sziirkebarat’
10. | ‘Nero’ 21 ‘Viktoria gyongye’ 10. | ‘Medoc noir’
11. | “Palatina’ 22. ‘Zalagyongye’
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*Bianeca’ *Piloskel *Viktdria

*Csillam” ‘Nero” *Palatina’ muskotaly® gybngye’

Dunagyingye® *Medin ’ n!

. \ \ . '. AR
? :&. |
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*Vértes esillaga’ *Fléra®

*Teré *= Viktor®

7. abra: 22 részleges peronoszpora €s llsztharmat rezisztenciaval rendelkezd magyar nemesitésii sz616fajta. ‘Bianca’-tél ‘Zalagyongye’-ig STRAUSS €s
BIRO festményei (HAIDU 2010a), ‘Fanny’-t6l ‘Viktor’-ig HAIDU fényképei (HAIDU 2010a), ‘Vértes csillaga’ BODOR fényképe (CSEPREGI és ZILAI 1980)
‘Flora’, ‘Reflex’ és ‘Reform’ HAIDU fényképei (HAIDU és ESIK 2001), ‘Suzy’ http//:www.csemegeszolo.hu.
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o V. berlandieri PLANCH., V. riparia MICHX. ¢és V. rupestris SCHEELE magszild
genotipusok szabad leviragzasi magoncainak vizsgalata

V. berlandieri PLANCH. esetén 56, V. riparia MICHX. esetén 112, mig V. rupestris SCHEELE
esetén 92 magonc egyedet vizsgaltunk. A ndvényanyagot Kocsis LASZLO gytjtotte be ¢€s

bocsatotta rendelkezéstinkre.

e ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ keresztezésébdl szarmazo hibridek

A ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ keresztezést KOCSIS LASZLO végezte el. A sziilopartnereket és az
utodnemzedék 49 magoncat Kocsis LASzLO éllitotta eld és bocsatotta rendelkezésiinkre

bogydszin szelekcid céljabol.
3.2 DNS izolalas

A fiatal levélmintdkat a DNS izolalasig —70°C-on taroltuk, majd dérzsmozsarban
folyékony nitrogénnel elporitottuk. A ‘Kadarka’ fajtakorbe tartozd mintdk, a ‘Seibel’,
‘Seyve-Villard’ hibridek, valamint a keresztezéssel -eldallitott fajtakat ¢és vizsgalt
sziildpartnereik esetén DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen) segitségével 100 mg levélmintabol a
gyarto eldirdsait kovetve vontuk ki €s tisztitottuk meg a DNS-t. A ‘Nektar’ x ‘Jacquez’
magoncpopulacid, valamint a V. berlandieri PLANCH., a V. riparia MICHX. és V. rupestris
SCHEELE magoncok esetén cetiltrimerilammoénium bromidos (CTAB) (DOYLE és DOYLE
1990) modszerrel végeztik az extrakciot 1 g levélmintdbdl. A DNS tdrzsoladat
koncentraciojat NanoDrop spektrofotométerrel mértilk, majd 15 ng/ul toménységi

higitasokat készitettiink 100 pl végtérfogatban, amelyeket a PCR reakcioban templatként

hasznaltunk fel.

3.3 A vizsgalatokban szerepléo markerek és PCR koriilmények

A sz6l6 mintdk mikroszatellit analizise soran a Genres 081, majd a GrapeGen 06
programban javasolt 9 SSR markert alkalmaztuk (9. tdblazat), melyek koziil a harmas,
négyes, és 16-os kapcsoltsagi csoportba egyet-egyet, az 6t0s, hetes és tizenegyes kapcsoltsagi

csoportba kettot-kettdt térképeztek (1-es szamu melléklet 32. dbra).

A ‘Kadarka’ fajtaval kapcsolatos kutatasunk soran tovabbi 11 SSR lokuszt vontunk be
a vizsgalatokba, hogy eredményeink megbizhatosdgat noveljiik. Ennek a 11 SSR
primerparnak a szekvenciait a 10. tdblazat tartalmazza, amelyek koziil a kettes, a harmas, a
négyes, az Ot0s, a hatos és a tizennégyes kapcsoltsdgi csopotban egyet-egyet, a hetes

kapcsoltsagi csoportba kettdt, a tizes kapcsoltsagi csoportba harmat térképeztek (1-es szamu
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melléklet 32. abra). Duplex PCR-t az alabbi SSR primerpar parositasban végeztiink:
VVMD25-VVMD27, VVMD6-VrZagl12, VrZagd7-VVMD31, VrZag64-VVMD?36,
VVIb32-VrZag25 és VrZag83-VVMD?21.

A ‘Csillam’ fajta pedigré vizsgalatara még tovabbi 11 SSR, tehat Osszesen 31
primerpart (11. tdblazat) vontunk be. Ezek koziil az egyes, a hatos, a nyolcas, a tizes, a
tizenegyes, a tizenkettes, a tizennégyes, a tizennyolcas, €s a tizenkileces kapcsoltsagi

csoportba egyet-egyet, mig a kilences kapcsoltsagi csoportba kettdt térképeztek (1-es szdmu

melléklet 32. dbra). A PCR termékeket 1%-os agar6z gélen valasztottuk el. A forvard SSR
primerek Cy-5 (IDT, Inc./BioSciences) fluoreszcens festékkel voltak jeldlve, hogy analizisiik
soran meghatarozhassuk pontos hosszukat bazisparban.

A 12. tibldzat mutatja be a VvMybAIl génre tervezett allélspecfikus primerek
(KOBAYASHI et al. 2004) ¢és a génnel kapcsolt 20D18CB9 CAPS marker (WALKER et al.

2006) szekvenciait, amelyeket a kettes kapcsoltsagi csopotban térképeztek.
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11 Forvard primer szekvencia (5°-3”) Reverz primer szekvencia (5°-3”) Referencia

VVMDS5 CTAGAGCTACGCCAATCCAA TATACCAAAAATCATATTCCTAAA BOWERS et al. (1996)
VVMD7 AGAGTTGCGGAGAACAGGAT CGAACCTTCACACGCTTGAT

VVMD25 TTCCGTTAAAGCAAAAGAAAAAGG TTGGATTTGAAATTTATTGAGGGG BOWERS et al. (1999a)
VVMD27 GTACCAGATCTGAATACATCCGTAAGT ACGGGTATAGAGCAAACGGTGT

VVMD28 AACAATTCAATGAAAAGAGAGAGAGAGA | TCATCAATTTCGTATCTCTATTTGCTG

VVMD32 TATGATTTTTTAGGGGGGTGAGG GGAAAGATGGGATGACTCGC

VVS2 CAGCCCGTAAATGTATCCATC AAATTCAAAATTCTAATTCAACTGG THOMAS és SCOTT (1993)
VrZag62 GGTGAAATGGGCACCGAACACACGC CCATGTCTCTCCTCAGCTTCTCAGC SEFC et al. (1999)
VrZag79 AGATTGTGGAGGAGGGAACAAACCG TGCCCCCATTTTCAAACTCCCTTCC

10. tdblazat: A ‘Kadarka’ fajtakor, valamint a ‘Csillam’ és vele egyiitt vizsgalt fajtak elemzésére alkalmazott tovabbi 11 mikroszatellit primerpar
szekvencidja, és a referencak

Primer neve: | Forvard primer szekvencia (5’-3) Reverz primer szekvencia (5°-3") Referencia

VrZAG25 CTCCACTTCACATCACATGGCATGC CGGCCAACATTTACTCATCTCTCCC

VrZAG47 GGTCTGAATACATCCGTAAGTATAT ACGGTGTGCTCTCATTGTCATTGAC

VrZAG64 TATGAAAGAAACCCAACGCGGCACG TGCAATGTGGTCAGCCTTTGATGGG SEFC et al. (1999)
VrZAG67 TCCTGCCGGCGATACCAAGCTATG ACCTGGCCCGACTCCTCTTGTATGC

VIZAG83 GGCGGAGGCGGTAGATGAGAGGGCG ACGCAACGGCTAGTAAATACAACGG

VrZAG112 CGTTTAAAGCCAGCTGAATCTTGGG TGGCTCCATACTGCTTCACGTAGGC

VVMD6 ATCTCTAACCCTAAAACCAT CTGTGCTAAGACGAAGAAGA

VVMD21 GGTTGTCTATGGAGTTGATGTTGC GCTTCAGTAAAAAGGGATTGCG BOWERS et al. (19992)
VVMD31 CAGTGGTTTTTCTTAAAGTTTCAAGG CTCTGTGAAAGAGGAAGAGACGC ’
VVMD36 TAAAATAATAATAGGGGGACACGGG GCAACTGTAAAGGTAAGACACAGTCC

VVIb32 GTAACCATCTCTAACCATTTCA TGAGAACACTTCACAGAGATTT MERDINOGLU et al. (2005)
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11. tdblazat: A ‘Csillam’ és a vele egyiitt vizsgalt fajtak esetén bevont tovabbi 11 mikroszatellit primerpér szekvencidja és a referencidk

Primer neve: Forvard primer szekvencia (5°-3”) Reverz primer szekvencia (57-3) Referencia
scu08vv CGAGACCCAGCATCGTTTCAAG GCAAAATCCTCCCCGTACAAGTC SCOTT ET AL. (2000)
sculOvv TACCCCCACAACCCTTTTTCCC TTCTCCGCCACCTCCTTTTCAC
VVS4 CCATCAGTGATAAAACCTAATGCC CCCACCTTGCCCTTAGATGTTA THOMAS S SCOTT (1993)
VVS5 ATTGATTTATCAAACACCTTCTACAT TAGAAAGATGGAAGGAATGGTGAT
VVIp60 GGGGAATAACTAAATTGAGGAT GTATGAATGCGGATAGTTTGTG
VVIis1 ATCCCAAGAGAACCAAGAAACT GCTGATCTCAGTGCATATGTTG MERDINOGLU et al. (2005)
VVIv37 TTTTCTCCCTACTCTTAACTTC GGTAGACCTTGAAATGAAGTAA ’
VVIp31 TATCCAAGAGACAAATTCCCAC TTCTCTTGTTTCCTGCAAATGG
IARROYO-GARCIA és MARTINEZ-
VMC6d12 CTCTCTTTTCCGAAATTGGGGT ATTTTCCCTGGAAACAAAGTGG ZAPATER (2004)
VMC4h6 | GTATAGAACCACGCATCCAACA CCCTTAGTTTCCTCGTGCTTTT ARROYO-GARCIA ¢s MARTINEZ-
/. APATER (2004)
IARROYO-GARCIA és MARTINEZ-
VMC2h4 GAGAAACCCATTGCGCTGA CCACTATCCCCGAACACGA ZAPATER (2004)
12. tablazat: A VvMybA gének primerei €s a referencidk
Primer neve: Forvard primer szekvencia (5°-3°) Reverz primer szekvencia (5°-3") Referencia

20D18CB9 GATGACCAAACTGCCACTGA ATCACCTTGTCCCACCAA WALKER et al. (2006)
VvMYBAla AAAAAGGGGGGCAATGTAGGGACCC

VvMYBAIb GGACGTTAAAAAATGGTTGCACGTG KOBAYASHI et al. (2004)
VvMYBAIc GAACCTCCTTTTTGAAGTGGTGACT

VvMybA2 GTGAGGAGAGTACATTGTAGG GAACCTTCTTTTTCAGGTGG WALKER et al. (2007)
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A polimeraz lancreakciokat iCycler késziilékben (Bio-Rad) végeztiik, SSR primerek
esetében 10 pl, CAPS primer esetében 20 ul végtérfogatban. A reakcidelegy Gsszetevoi a
kovetkezOk voltak: 20 ng templat DNS, 0,6 egység WTB-Tag polimerdz (West Team
Biotech, Pécs), 0,1 mM dNTP mix (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 0,75-0,75 uM forvard,
illetve reverz primer, 1,25 mM MgCl,, 1x PCR puffer. Duplex PCR elegyhez az alabbi
Osszetevoket hasznaltuk: 20 ng templat DNS, 0,8 egység WTB-Tag polimeraz (West Team
Biotech, Pécs), 0,2 mM dNTP mix (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 0,75-0,75 uM forvard, ill.
reverz primer, 1,25 mM MgCl,, 1x PCR puffer. A reakciokoriilmények az alabbiak voltak:
(1.) 2 perces 94 °C-os eldciklus (‘hot start’), (2.) 10 cikluson keresztiil: 94°C-on 30 mp-ig —
denaturaléds, 62°C-on 30 mp-ig — primerkapcsolodas, 72°C-on 1 percig - DNS-szintézis. A
kapcsolodési hdmérséklet ciklusonként 1°C-kal csokkent. (3.) 24 cikluson keresztiil: 94°C-on
30 mp-ig, 56°C-on 30 mp-ig, 72°C-on 1 percig; majd 5 perces 72°C-on torténd
utopolimerizacio.

A VwMybAl gén allélspecifikus primerei esetén (12. tdblédzat) a vart DNS-szakasz
amplifikalasahoz is az utobbi protokollt alkalmaztuk azzal a moddositassal, hogy a DNS
szintézisnél emlitett 30 mp idétartamot 1 perc 30 mp-re noveltiik.

Vizsgalataink soran minden esetben minimum haromszor végeztik el a PCR

amplifikéaciot a primerekkel, majd az ALF elemzéseket is.

3.4 Emésztés, szekvenalas, SnaPshot analizis

A VwMybAl és CAPS primerekkel amplifikalt fragmentumokat 1,5%-0s, etidium-
bromiddal (0,5 pg/ml) festett agar6z gélen valasztottuk el. A CAPS elemzéshez a PCR-rel
felszaporitott fragmentum emésztését 20 pl végtérfogatban végeztiikk, 37 °C-on, 2 oOran
keresztiil, a reakcidelegy 10 pl PCR terméket, 1 egység Ddel (HpyF3l, Thermo Fisher
Scientific) restrikciés endonukledz enzimet, és 1x Tango puffert tartalmazott. Az emésztés
leallitdsa utdn, a terméket etidium-bromiddal (0,5 pg/ml) festettl,5%-os agardéz gélen
valasztottuk el.

A ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ mintdk 20D18CB9 primerrel amplifikdlt PCR
fragmentumainak szekvenalasat ABI PRISM 310 Genetic Analyser (Applied Biosystem)
késziilékben végeztik el M13 univerzalis primerekkel. A kapott szekvencidkat BioEdit
szoftverrel értékeltik ki. A VvMybA2 génben taldlhaté két SNP (VvMybA2R44/K980,
VwMybA2C22) polimorfizmust SNaPshot modszerrel vizsgaltuk (ABI PRISM SNaPshot
Multiplex kit) (13. tablazat). A VvMybA2 primerparral amplifikalt megtisztitott PCR elegy 3

ul-ét hasznaltuk a SNaPshot reakcidban, amelyet a gyartd utasitasai szerint végeztiink
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(Applied Biosystems Protocol P/N 4323357) ABI PRISM SNaPshot ddNTP Primer

Extension Kit (Applied Biosystems) alkalmazasaval.

13. tdblazat: A VvMybA2 gén SNP primerei és a referencidk

Mutacio SNaPshot reakcio primerek Referencia
Szekvencia
VvMybA2R44 (K980) | 5’-GCAGGGTTGAATAGATGCC-3’ WALKER et al. (2007)
VvMybA2C22 5’-AGGATGTTCTCCTGAGGAA-3’ CARRASCO et al. (2015)

3.5 A mikroszatellit allélek pontos méretének meghatarozasa

ALF-Express 1II. késziilékkel, 8%-os poliakrilamid gélen (ReproGelTM High
Resolution, GE Healthcare BioSciences) vertikalis gélelektroforézissel végeztiink elvalasztast
annak érdekében, hogy meghatarozzuk a mikroszatellit lokuszok pontos allélméreteit. Ismert
méretli fragmentumokat (70 bp, 95 bp, 150 bp, 275 bp, 300 bp) a pBI426 plazmidban
minden mérethez ugyanaz a Cy-5 (IDT, Inc./BioSciences) fluoreszcens festékkel jelolt reverz
primer tartozott. A futds paraméterei az alabbiak voltak: dramerdsség 45 mA, fesziiltség 850
V, teljesitmény 30 Watt, homérséklet 55°C, futdsi idé 60 perc. Egy gélen maximum 4
egymas utani futtatast végeztiink, és minden alkalommal alkalmaztunk referencia mintakat,
hogy a kapott allélméreteket ezekkel is Osszehasonlithassuk. Az egyes futasok kozotti
eltérések igy kikiiszobolhetové valtak. Az eredmények kiértékelését és dokumentélasat az
ALFwin Fragment Analyser 1.0 szamitogépes szoftver (GE Healthcare BioSciences)

alkalmazasaval végeztiik.

3.6 A mikroszetellit adatok statisztikai értékelése

A klaszter analizishez minden detektdlhato allél jelenlétét (1), illetve hidnyat (0)
bindrisan kodoltuk az Osszes fajta esetében, ami egy binaris matrixot eredményezett. Az
analizist UPGMA (Unweighted Pair Group Method Using Arithmetic Means) modszerrel, a
Jaccard féle hasonlosagi indexet alapjan végeztink el (JACCARD 1908). A rokonsagi
kapcsolatok szemléltetéséhez a mikroszatellit adatokbdl IBM SPSS Statistics (Version 22)
programmal dendrogramot készitettiink. A mikroszatellit allélokat Identity 1.0 (WAGNER ¢és
SEFC 1999) ¢és Microsatellite Toolkit (PARK 2001) programmal is elemeztiik, igy
megallapitottuk a vizsgalt mikroszatellit allélok gyakorisadga alapjan a lokuszok PIC értékét is
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(heterozigozitas index) a kovetkezd képlet segitségével: PIC=1-Xpi2, ahol ‘pi’ az i-edik allél
gyakorisagat jeloli (ANDERSON et al. 1993).

Kilenc SSR lokuszban &sszesen 383 sz616fajtat, valtozatot, magoncot vizsgaltunk. Az
Osszefoglalo statisztikai elemzésbdl azonban kizartuk a ‘Kadarka’ valtozatokat (8) és a két
’Kadarka’, mert ezeket teljesen azonos genotipusként hataroztuk meg. A statisztikai elemzés
alatt az igy rendelkezéstlinkre allo fajtakat (373) 6t csoportra bontottuk.

1. csoport: V. vinifera L. fajtak (68): a 4. és 5. tablazatban kiemelt hattérrel szerepld 20
genotipus, a 6. tdblazatban szerepld (a két dolt betiivel szedett fajtat kivéve) 42
genotipus ¢s a 8. tdblazatban kiemelt hattérrel szerepld 6 genotipus alakitja ki.

2. csoport: ‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’ fajtak (45): a 7. tdblazatban szerepld 23 fajta és a 8.
tablazat 22 utodfajtaja.

3. csoport: V. berlandieri PLANCH. magoncok (56).

4. csoport: V. riparia MICHX. magoncok (112).

5. csoport: V. rupestris SCHEELE magoncok (92).
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4 EREDMENYEK ES MEGVITATASUK

4.1 SSR alapu genotipizalas

4.1.1 ‘Kadarka’ valtozatok, fajtak, szdrmazékok, a ‘Kadarka’-val egylitt termesztett kisérd
fajtak és a ‘Bibor kadarka’ molekularis genetikai jellemzése

Magyarorszagi jelentdsége miatt a ‘Kadarkd’-t és fajtakorét elészor a 9 GrapeGen
lokuszban vizsgaltuk. A novényanyagot 18 tijonnan szelektalt igéretes ‘Kadarka’ klon és 14,
régen a ‘Kadarkd’-val egyiitt termesztett és ‘Kadarka’ elnevezésii fajta alkotta, amelyek 9
mikroszatellit lokuszban meghatarozott allélméreteit a WERNER €s munkatarsai (2013) cikk

mutatja be (a 14 ‘Kadarka’ valtozat és fajta allélméretei a 2-es szdmu melléklet 27.

tabldzataban is megtaladlhatoak). A 8. abran lathaté moddon allapitottuk meg az amplifikalt

fragmentumok pontos méreteit.
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8. abra: ALF Express II. késziilék, ALFWin Fragment Analyser 1.03 szoftver segitségével
kiértékelt ‘Kadarka’ klonok a VVMD25 lokuszban.
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A 32 genotipus 9 SSR lokusz allélméretei alapjan szerkesztett dendrogramot a
WERNER ¢s munkatarsai (2013) publikacidoban ismertettiik. A vizsgélatok folytatasaként a
korabban elemzett 14 ‘Kadarka’ véltozat és fajta (4. tablazat) mellé, tovabbi 16 genotipust
vontunk be (5. tdblazat), amelyek 9 SSR lokuszban meghatdrozott allélméret adatait a 2-es

szamu melléklet 27. tdblazata tartalmazza. A vizsgalt mikroszatellit lokuszok szdmat is

noveltiik, ugyanis ha a fajtdk szarmazdsanak tisztazasa a cél, azt legaldbb 20 SSR
lokuszokban kell bizonyitani (SEFC et al. 1999, GARCIA-MUNOZ et al. 2011, LACOMBE et al.
2013). igy 11 olyan polimorfizmust mutat6 SSR markert (10. tablédzat) vontunk be a
vizsgalatokba, amelyek koziil 9 esetében duplex PCR-rel tudtunk dolgozni. A 9. dbran lathatod

a duplex PCR elvalasztasa agaroz gélen.

Bibor Bibor Bibor Bibor Bibor Bibor

kadarka kadarka i Meészi kadarka kadarka kadarka

Meészi Meészi Mészi e e KMo
kadarka kadarka kadarka CSZ1 Vot

kadarka

VrZag83
VVMD21
; VVIb32 : ViZag 47 VVMD6
i ViZag2s ViZag64 VVMD31 ViZagl12
VVMD21 - | vvMD36

9. abra: A duplex PCR szemléltetése 6 lokuszparban a ‘Mészi kadarka’ és a ‘Bibor kadarka’
fajtak esetén. Az amplikonok elvalasztasa 3%-os NuSieve agar6z gélen. MM:
Molekulatomeg marker (Fermentas GeneRuler 100 bp Ladder Plus).
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A duplex PCR eredmények pontos allélméret meghatarozasanak modszerét a 10. dbra mutatja

be a vizsgalt genotipusok esetén.
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= e 14
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10. édbra: A ‘Kadarka’ valtozatok és fajtak SSR allélméreteinek meghatarozasa 8%-os
denatural6 poliakrilamid gélen duplex PCR termék esetén.

A ‘Kadarka’-val Osszefliggésbe hozhatd Osszesen 30 tétel tovabbi 11 lokuszon

meghatarozott pontos allélméret adatai a 14. tadblazatban lathatéak. A vizsgalt 30 genotipus

genetikai tavolsaganak szemléltetésére dendrogramot szerkesztettiink (11. dbra).

Mind a tablazatokban, mind pedig az abrdkon a ‘Kadarka’ fajtat ‘Kék kadarka’-ként
szerepeltetjiilk. A mikroszatellit eredményeket €s a dendrogramot a kovetkezé csoportokban
értékeljiik: 1. csoport: ‘Kadarka’ valtozatok; II. csoport: Kordbban a ‘Kadarka’-val egyiitt
termesztett és nem ‘Kadarka’ eredetli fajtak; III. csoport (III/A, III/B): Korabban a
‘Kadarka’-val egyiitt termesztett, ‘Kadarka’ elnevezésti fajtak, a ‘Bibor kadarka’, valamint a

feltételezett sziilok (TOTH-LENCSES et al. 2016).
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14. tablazat: A 30 minta jellemzése 11 mikroszatellit lokuszban. Az allélméreteket bp-ban adjuk me
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VVMD21 VrZag67 VrZag64 VVMD36 Vvib32 VrZag25 VrZagd7 VVMD31 VVMD6 VirZagl12 VrZag83
Alléll | AlIE12 | Alléll | Allé12 | Alléll | Allél2 | Alléll | Allél2 | Alléll | Allél2 | Alléll | Allél2 | Alléll | Allél2 | Alléll | Allél2 | Alléll | Allél2 | Alléll | Allél2 | Alléll | Allél2

‘Kék kadarka’

és 8 valtozata, 2| 248 248 150 160 146 166 265 275 162 162 226 246 166 174 207 207 188 206 236 240 194 194
klénja

kif;;ll:’ 248 248 150 160 146 166 265 275 162 162 226 246 166 174 207 207 188 206 236 240 194 194
‘Ciganysz016’| 248 256 130 140 146 162 263 287 158 158 226 226 162 174 207 207 188 208 236 236 194 198
‘Csokasz016’ | 256 256 140 150 166 166 285 285 148 158 226 226 162 166 207 207 188 188 236 240 198 198
‘Prokupac’ 242 242 134 150 146 146 263 269 148 148 226 226 162 162 207 207 188 198 232 240 194 204
‘Racfekete’ 248 256 130 140 146 162 263 287 158 158 226 226 162 174 207 207 188 208 236 236 194 198
blﬁﬁftzl’l 248 248 160 160 146 146 253 263 154 162 246 246 166 174 209 209 200 208 230 240 198 198
n]?ga:;}ta 248 248 160 160 146 146 253 263 154 162 246 246 166 174 209 209 200 208 230 240 198 198
kll/fieasrzkla’ 256 256 140 150 162 166 285 285 158 158 226 226 162 166 207 207 188 188 236 240 198 198
k(:(liziia’ 248 256 150 156 142 166 275 287 162 162 226 226 162 166 207 207 206 206 240 240 194 194
k(Z;Z§ka’ 248 256 156 160 142 146 253 265 148 162 238 246 166 174 207 207 188 206 236 240 194 198
k]e;g:rﬂl:a’ 248 256 134 160 142 146 275 275 162 162 238 246 166 174 207 207 188 206 236 240 194 194
kZ(‘j;ar‘f;‘?gy‘ 248 | 256 | 150 | 156 | 142 | 166 | 275 | 287 | 162 | 162 | 226 | 226 | 162 | 166 | 207 | 207 | 206 | 206 | 240 | 240 | 194 | 194
leziz(;lr(a’ 248 248 126 150 142 166 253 265 148 162 226 238 166 170 207 207 188 198 232 240 194 204
‘Erdei fehér’ 244 248 150 150 146 166 285 285 148 162 226 246 166 174 201 211 198 208 236 240 194 198
kljifi};ill;a’ 244 248 140 150 146 146 253 275 154 162 226 226 166 174 207 207 188 188 236 244 194 194
nfl?l(lfgiély’ 248 266 126 140 146 162 245 263 148 162 226 234 162 174 209 209 208 208 236 236 188 188
ZS;E?S;, 256 256 156 160 142 146 269 275 158 158 238 238 158 162 207 221 188 206 236 236 194 194
SIZ_I;glgIS)} 242 266 140 156 142 158 245 253 148 148 226 238 162 174 209 213 188 208 236 240 194 198
kifii%lfz 242 | 266 140 | 156 | 142 158 | 245 | 253 148 148 | 226 | 238 162 | 174 | 209 | 213 188 | 208 | 236 | 240 194 | 198

A ‘Kék kadarka’ 8 valtozata: ‘Ludtalpu kadarka’, ‘Ménesi kadarka’, ‘Fligeleveli kadarka’, ‘Kadarka kék bolondoshim’, ‘Kadarka kék csillagviraga’, ‘Keresztes levelii kadarka’, ‘Lila keresztes levell kadarka’, ‘Zold
keresztes levelii kadarka’, és a két klon (‘Fiiszeres kadarka’ P.9, ‘Nemes kadarka’ P.8)
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11. abra: A vizsgalt 30 minta genetikai tavolsaga 20 mikroszatellit lokusz alapjan. A
fényképek forrasa: http://www.borigo.hu/dunabor/index.php?cmd=cikk&id=00048, WERNER
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I. csoport: ‘Kadarka’ valtozatok

A kordbban 9 mikroszatellit lokuszban megegyezd ‘Ludtalpti kadarka’, ‘Ménesi
kadarka’, ‘Kék kadarka’ és ‘Sziirke kadarka’ (WERNER et al. 2013) a tovabbi 11
mikroszatellit lokuszban is azonos DNS ujjlenyomatot adott, amit a 11. &brdn lathato
dendrogram szemléltet. Az ujonnan bevont ‘Kadarka’ valtozatok: a ‘Fiigelevelii kadarka’, a
‘Kadarka kék bolondoshim’, a ‘Kadarka kék csillagviragt’, a ‘Keresztes levelii kadarka’, a
‘Lila keresztes levelti kadarka’, a ‘Zold keresztes levelii kadarka’ és a két klon (‘Fiszeres
kadarka’ P.9, ‘Nemes kadarka’ P.8) husz SSR lokusz eredménye alapjan a ‘Kék kadarka’-val
megegyez$ genotipusként jellemezhetdek. Igy a DNS alapu vizsgalat bizonyitja a korabeli
irodalom megéllapitdsat, miszerint a kiilonb6z0 termdtdjakra jellemzd idds ‘Kadarka’
tiltetvények valtozatos morfologiaji egyedei ugyanahhoz a fajtdhoz tartoznak (ENTZ et al.

1869, TERSANCZKY 1869, MOLNAR 1888, DRUCKER 1906, KOZMA 1963, NEMETH 1967).

I1. csoport: Kordbban a ‘Kadarka’-val egyiitt termesztett és nem ‘Kadarka’ eredetii fajtak

A mikroszatellit DNS elemzések mar 9 lokuszban is jelezték, hogy a ‘Csdkasz6ld’ €s
a ‘Ciganysz0l6’ nem szinonimak, viszont a ‘Récfekete’ ¢és a ‘Ciganyszdld’ azonos
genotipusok (WERNER et al. 2013). A tovabbi 11 SSR marker eredménye ezt megerdsitette. A
11. &brdn megfigyelhetd, hogy a ‘Csokaszdlé’ és a ‘Ciganysz0l6’ fajtak tavol esnek
egymastol és a ‘Kadarka’ vaéltozatoktol. Feltétleniil meg kell jegyezniink, hogy a
‘Csbkasz016’, ‘Ciganyszolo’, ‘Racfekete’, “Vad fekete’ fajtdkat a korabbi irodalom (3.
tablazat) (MOLNAR 1897, PETTENKOFFER 1930) gyakran szinonimaként hasznalja.

A 20 SSR lokusz vizsgalata alapjan a pécsi gylijteménybdl szdrmazd ‘Prokupac’

kiilontil el legjobban a tobbi fajtatol (11. dbra), tehat nem szinonimdja a pécsi gylijteménybdl

szarmazo6 ‘Torok kadarka’-nak, megerdsitve PETAR CINDRIC (Novi Sad Egyetem, Professzor
emeritus) (2012, szobeli kozlés) véleményét, miszerint a pécsi génbankban 1évé ‘Torok
kadarka’ kiilonbozik az ujvidéki (Novi-Sad) gylijteményben 1évo ‘Prokupac’ fajtatol.

A ‘Mopah batuta’ ¢és ‘Batuta nigra’ teljesen azonosak, azonban egyik vizsgalt fajtdval sem

mutatnak rokoni kapcsolatot.
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III. csoport: Korabban a ‘Kadarkd’-val egyiitt termesztett ‘Kadarka’ elnevezesii fajtak, a

‘Bibor kadarka’, valamint a feltételezett sziilok

Az egyértelmli morfoldgiai kiilonbségek miatt az ‘Olasz kadarka’-t és a ‘Kadarka’
fajtat az irodalom kiilonallé fajtanak tekinti (MOLNAR 1888, DRUCNER 1906, KozMA 1963,
NEMETH 1966), amit genotipizalassal is megerdsitettiink. Az ‘Olasz kadarka’ és a MESZAROS
PAL altal szelektalt ‘Viraghegyi kadarka’ (2016-ban a Nemzeti Fajtajegyzékben ‘Viraghegyi’
néven szerepel, NEBIH, 2016) allélméretei mar 9 lokuszban is teljesen azonosak voltak
(WERNER et al. 2013) és a tovabbi 11 lokuszban is megegyeztek, tehat bizonyitottuk, hogy
azonos genotipusok (11. &bra).

Az SSR adatok alatamasztjak a ‘Torok kadarka’ és ‘Kadarka’ eltérd genotipusat, ami
megerdsiti MOLNAR (1888) és DRUCKER (1906) megallapitasat.

Az ‘Oreg kadarkat’ még a filoxéravészt megel6z6 idészakban ENTZ és munkatarsai
(1869) a ‘Kadarka’ jol szinezddo, értékes valtozatanak tartottdk (2. tébldzat). KésObbi
tanulmanyok azonban mar kiilon fajtaként emlitik (3. tdblazat) (DRUCKER 1906, KOzZMA
1963, NEMETH 1966), amit a korabbi (WERNER et al. 2013) ¢és a jelenlegi kiterjesztett
mikroszatellit vizsgalataink eredményei is igazolnak.

A ‘Mészi kadarka’ elkiiloniilt mind a ‘Kadarka’ valtozatoktol, mind az ‘Olasz
kadarka’ csoporttdl; ugyanakkor a pécsi intézet génbankjaban Orzott ‘Csokaszolé’-vel
mutatja a legk6zelebbi rokonsagot (11. dbra).

A hasonl6 fajtanév ellenére nem taldltunk a ‘Kadarka’-val megegyezd genotipusokat
ebben a csoportban. A 20 SSR lokusz polimorf mintdzata azonban lehet6vé tette sziilo-utod
kapcsolatok meghatarozasat: ha 20 lokuszban az egyik allél azonos a ,Feltételezett
sziiléével” pl. a ‘Kék kadarkd’-éval (ezt 20/20-as érték jelzi ,,A feltételezett sziilovel azonos

allélek szama” oszlopban), akkor a fajta a ‘Kadarka’ utodja (15. tablazat).
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15. tdblazat: Az azonos allélek szama a ‘Kadarka’ elnevezésii fajtakban. (A kiemelés az
altalunk igazolt sziil6-utdd kapcsolatot szemlélteti)

Utod Feltetelezett sziilo A feltételezett sziilovel
egyezd allélek szama
‘Olasz kadarka’ ‘Kék kadarka’ 20/20
‘Torok kadarka’ ‘Kék kadarka’ 20/20
‘Oreg kadarka’ ‘Kék kadarka’ 20/20
‘Mészi kadarka’ ‘Kék kadarka’ 14/20
‘Olasz kadarka’ ‘T6rok kadarka’ 17/20
‘Oreg kadarka’ ‘Torok kadarka’ 18/20
‘Mészi kadarka’ ‘Torok kadarka’ 11/20
‘Oreg kadarka’ ‘Olasz kadarka’ 15/20
‘Mészi kadarka’ ‘Olasz kadarka’ 12/20
‘Mészi kadarka’ ‘Oreg kadarka’ 16/20
‘Mészi kadarka’ ‘Csokaszol6’ 20/20
‘Oreg kadarka’ ‘Génuai zamatos’ 14/20

Az ampelografiai adatok alapjan korabban feltételezett sziilé-utéd kapcsolatokat
Osszevetettiik a molekularis genetikai adatainkkal. Ennek alapjan bizonyitottuk (15. tdblazat),
hogy nemcsak az ‘Olasz kadarka’ és ‘Oreg kadarka’, valamint a ‘Kadarka’ k&zott van sziils-
utoéd kapcsolat (LACOMBE et al. 2013), hanem a ‘Torok kadarka’ is a ‘Kadarka’ fajtabol
szarmazik (12. 4bra). Az adataink azt igazoljak, hogy az ‘Oreg kadarka’ mésik sziiléje nem
lehet a ‘Génuai zamatos’ (15. tabladzat). A hosszu multra visszatekintdé magyarorszagi
‘Kadarka’ szolokultura megadta az esélyt mind a spontan hibridizacidra, mind pedig arra,

hogy ezek a magoncok késdbb 6nallo fajtava valjanak.

53



10.14751/SZIE.2017.032

ET[ aila T[ A

Olasz Torok Mészi OI'BE Virdghegyi
kadarka kadarka kadadra kadarka

kadarlca

DNS alapu csaladfa rekonstrukcié

Kék 2| | ke ?]
kadarka kadarka
Oreg  Virighegyi
kadarka kadarka
Kek Erdei Kek Fekete Kék Muscat
kadarka fehér kadarka muskotaly kadarka Bouschet
Fehér Szagos ' Bibor
kadarka kadarka kadarka

DNS alapu csalé:dfa rekonstrukcio

s
Kék —ﬂ [_‘) | ? | - Kék n.a. ‘
kadarka ‘ T kadarka
Fehér I Szagos Bibor
kadarka kadarka kadarka

12. abra: A molekularisan bizonyitott sziil6-utdéd kapcsolatok a ‘Kadarka’ elnevezésii

fajtakban (n.a.: nincs adat).

A ‘Csbkasz616’ és a “Mészi kadarka’ fajtak is hordoznak 20 lokuszban egy-egy k6zos
allélt (15. téblazat), ami bizonyitja a sziil6-utéd kapcsolatot (12. abra). Az azonositott
szarmazas a ‘Mészi kadarka’ (2016-ban a Nemzeti Fajtajegyzékben ‘Mészi kadar’ néven
szerepel; NEBIH, 2016) esetében azért nagy jelentdségli, mert igy egy régi, mar a
kozépkorban is ismert magyar vorosbort ado fajta szdrmazéka (a ‘Csokaszold’ ismeretlen
szarmazasu, régi magyar fajta). MESZAROS PAL (a fajta szelektaldja és fenntartoja) a ‘Mészi
kadarka’-t ,,kisszemd, kisfiirtli csenevész vadszol6”-ként jellemzi (TOMPA és BANYAT 2008);
ez a leirds a ‘Csokasz616’-re is illik.

A 20 SSR lokuszban meghatarozott allélek a ‘Kadarka’ szarmazékok esetében is

bizonyitjak, vagy cafoljak a dokumentalt sziil6-utdd kapcsolatokat (16. tablazat és 12. abra).
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16. tablazat: A ‘Kadarka’ szarmazékok sziil6-utdd kapcsolatainak értékelése. (A kiemelés az
altalunk igazolt sziil6-utdd kapcsolatot szemlélteti)

Egyez0 allélek Egyez0 allélek

Utod Szulo 1 Sziil6 2 > tn A 1n
szama: Szul6 1 szama: Szul6 2
‘Szagos kadarka’ | ‘Kék kadarka’ | ‘Fekete muskotéaly’ 12/20 17/20
16/20 20/20
‘Fehér kadarka’ ‘Erdei fehér’ ‘Kék kadarka’
20/20 .a.
‘Bibor kadarka’ ‘Kék kadarka’ ‘Muscat bouschet’ fa
na.: nincs adat

Husz mikroszatellit lokusz vizsgélata alapjan (16. tablazat) a pécsi gyiijteménybdl
szarmazo ‘Fehér kadarka’ egyik sziiloje bizonyithatoan a ‘Kadarka’, az ‘Erdei fehér’ fajtat
azonban az SSR adatok kizarjak (12. dbra). Ez azt is jelenti, hogy a pécsi fajtagyiijteményben
1évo és a tanulmanyunkban szerepld ‘Fehér kadarka’ a délrdl érkezett régi fajta, amely nem
azonos a KocsisS PAL altal ‘Kadarka’ x ‘Erdei fehér’ keresztezéssel eldallitott ‘Fehér
kadarkd’-val (‘Bakarka’).

Kilenc SSR lokuszban a ‘Szagos kadarka’ azonosnak bizonyult a gyiijteményekben
megtalalhato ‘Haladpi szagos’ fajtaval, és az irodalomban leirt sziilok koziil (NEMETH 1966) a
‘Kadarka’-t az adatok nem tdmasztjdk ala (WERNER et al. 2013). A mostani kiterjesztett
molekularis genetikai vizsgalat szerint a ‘Szagos kadarka’ pedigréjében szerepld ‘Fekete
muskotaly’ fajtat 20 lokuszbol 3 kizarja mint lehetséges sziilot (16. tabldzat), tehat
megallapitottuk, hogy egyik feltételezett sziild6 sem vett részt a ‘Szagos kadarka’

kialakitasaban (12. dbra és 16. tdblazat). A 11. dbran lathatd, hogy a ‘Szagos kadarka’ és a

‘Halapi szagos’ fajtak a tovabbi 11 lokusz vizsgalata alapjan is azonos genotipusok.
A keresztezéses nemesitésbol szarmazé ‘Bibor kadarkd’-ndl a vizsgalatok
megerdsitették az irodalomban kozolt ‘Kadarka’ sziil6tol valod eredetét (Kozma 1974, HAJDU

2010b) (12. é&bra és 16. tabldzat). A masik sziildre vonatkozdéan tovabbi vizsgélatok

szlikségesek.
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4.1.2 V. vinifera L. fajtak pedigréjének vizsgalata

20 magyar (6. dbra) és 4 kiilfoldi nemesitésii, V. vinifera L. fajon beliili keresztezéssel

eléallitott hibridet vizsgéaltunk, amelyek részletes leirasat a 3-as szdmu melléklet 28. tabldzata
mutatja be. Az 0sszesen 44 genotipus 9 mikroszatellit lokuszban detektalt allélméretei a 2-es

szamu melléklet 27. tébldzatdban taldlhatoak. Az adatokat Identity 1.0 statisztikai

programmal elemezve a 17. tdblazatban lathatd csoportokat kaptuk (TOTH-LENCSES et al.

2015c). Az elsd, a harmadik ¢és az 6tddik csoportba kertilt hibridek esetén mindkét sziiléfajta

DNS-e rendelkezésiinkre allt, mig a 2. €s a 4. csoport esetén csak az egyik sziilot vizsgaltuk.

17. tablazat: A 24 V. vinifera L. fajta irodalomban leirt pedigréje [HAIDU és ESIK (2001),
CSEPREGI €s ZILAI (1988)] és SSR alapu szarmazas-elemzése. (A kiemelés az igazolt sziilo-
utdd kapcsolatot szemlélteti)

Pedigré SS,R alap Y .
szdrmazas-elemzés

Egyezd Egyez6

€0 | Utod Szl 1 Szl 2 allélek ) allélek
pOIt Szama: Szama

Sziil6 1 :Sziil6 2
L. ‘Attila’ ‘Rosa menna’ Mathla’s meosne 9/9 919
muskotaly

‘Boglarka’ ‘Génuai zamatos’ ‘Pannoénia kincse’ 9/9 9/9
‘Generosa’ ‘Ezerjo’ ‘Piros tramini’ 9/9 9/9
‘Hamburgi muskotaly’ ‘Alexandriai muskotaly’ ‘Kék trollinger’ 9/9 9/9
‘Italia’ ‘Bicane’ ‘Hamburgi muskotaly’ 9/9 9/9
‘Karmin’ ‘Kadarka’ ‘Petit boushet’ 9/9 9/9
‘Kerner’ ‘Kék trollinger’ ‘Rajnai rizling’ 9/9 9/9
‘Kozma Palné muskotaly’ | ‘Italia’ ‘Irsai olivér’ 9/9 9/9
‘Nektar’ ‘Judit’ ‘Cserszegi fliszeres’ 9/9 9/9
‘Pannonia kincse’ ‘Sz6l6skertek kiralynéje’ ‘Cegléd szépe’ 9/9 9/9
‘Rozélia’ ‘Olaszrizlig’ ‘Tramini’ 9/9 9/9
‘Zenit’ ‘Ezerjo’ ‘Bouvier’ 9/9 9/9
‘Zengd’ ‘Ezerjo’ ‘Bouvier’ 9/9 9/9

2. | ‘Bibor kadarka’ ‘Kadarka’ ‘Muscat Bouschet’** 9/9 na.
‘Cegléd szépe’ ‘Chasselas blanc croquant’* | ‘Chasselas rouge royal’ na. 9/9
. . ‘Chasselas Queen Victoria ‘Sz6l6skertek na. 9/9

Favorit ., 1 ne s

white’* kiralyndje
‘Mathiarsz ’J anosné ‘Chass’elas rouge de “Ottonel muskotaly’ na. 9/9
muskotaly foncee’*

3. | ‘Miiller-Thurgau’ ‘Rajnai rizling’ ‘Z01d szilvani’ 9/9 9/2
‘Cserszegi fiiszeres’ ‘Irsai olivér’ ‘Tramini’ 9/9 9/6
‘Korona’ ‘Juhfark’ ‘Irsai olivér’ 9/9 9/5
‘Patria’ ‘Olaszrizling’ ‘Tramini’ 9/8 9/9

4, ‘Narancsizii’ ‘Chas’selas Queen Victoria ‘Szr(ilés'l'(.e{tek na. 9/8

white’* kiralyndje
‘Sz6loskertek kirdlyndje’ | ‘Erzsébet kirdlyné emléke’* | ‘Csabagydngye’ na. 9/7

5. ‘Zefir’ ‘Harslevelt’ ‘Leanyka’ 9/5 9/5

A *-al jelzett fajta DNS-e nem allt rendelkezéslinkre. A**-al jelzett fajta 9 SSR lokusz allélméret adatait az EU-

VITIS adatbazis tartalmazza.

na.:nincs adat
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Az elsé csoportban taldlhaté a magyar nemesitésii ‘Attila’, ‘Boglarka’, ‘Generosa’,
‘Kéarmin’, ‘Kozma Palné muskotaly’, ‘Nektar’, ‘Pannonia kincse’, ‘Rozalia’, ‘Zenit’, ‘Zengd’
valamint a kiilfoldi eredetli ‘Hamburgi muskotély’, ‘Itdlia’ és ‘Kerner’ fajtdk, amelyeknek a
dokumentalt pedigréjét az SSR adatok megerdsitik (17. tdbldzat). A ‘Zenit’ és ‘Zengd’
fajtdkra GYORFFYNE ¢és munkatdrsai (2011) is hasonlé eredményeket kozolt. Az altala
valasztott 6 SSR primer koziil 3 azonos volt a miénkkel, igy Osszesen 12 mikroszatellit
lokusz adata tdmasztja ala a ‘Zenit’ és a ‘Zengd’ fajta pedigréjét.

A masodik csoportba keriilt a ‘Bibor kadarka’, a ‘Cegléd szépe’, a ‘Favorit’, és a
‘Mathiasz Janosné muskotaly’, amelyek esetében a megadott sziill6t megerdsitettik (17.
tablédzat). Az EU-VITIS adatbdzis SSR adatai szerint a ‘Bibor kadarka’ maésik sziil6jét, a
‘Muscat Bouschet’ fajtat (17. tabldzat) 9 lokuszbol 5 kizarja.

A harmadik csoportba keriilt a magyar nemesitésii ‘Cserszegi fliszeres’, ‘Korona’ és
‘Patria’, valamint a kiilfoldi eredetii ‘Miiller-Thurgau’ (17. tablézat). Ebben a csoportban
minden esetben kizartuk a pollenad6 sziiloket, igy a kontrollként alkalmazott ‘Miiller-
Thurgau’ fajtanal megerdsitettiik BUSCHER és munkatarsai (1994), THOMAS és munkatarsai
(1994), SEFC és munkatarsai (1997), valamint DETTWEILER és munkatarsai (2000) ‘Rajnai
rizling’ sziilére vonatkozo6 szarmazaselemzését.

A negyedik csoportba kertilt ‘Narancsizli’ és ‘Szoéldskertek kirdlyndje’ esetén az anyai
sziilét nem vizsgaltuk, viszont az apait cafoltuk (17. tablazat). A pollenadd sziilé kizarasa
sokszor a megfeleld izolacio hianyabol fakadd megporzasi hibabol adédhat (LACOMBE et al.
2013).

Az 6todik csoportban a ‘Zefir’ magyar nemesitést fehérborszolo-fajta van, amelynek
az allélméret adatai mindkét sziilot kizarjak mint lehetséges keresztezési partnert GYORFFYNE
¢s munkatarsai (2011) kordbbi eredményeivel 6sszhangban. Ennek oka lehet homonimia,

vagy adminisztracios hiba, igy mas genotipus a sziil6fajta, mint amit a nemesitd leir.

4.1.3 ’Seibel’ ¢és ’Seyve-Villard’ eredetii lisztharmat rezisztenciat hordozoé hibridek pedigré
vizsgalata

A francia nemesitésii észak-amerikai eredetli lisztharmat ¢&s peronoszpora
rezisztenciat hordozé 23 ‘Seibel’ / ‘Seyve-Villard’ hibrid 9 SSR lokuszban detektalt

allélméret adatait a 2-es szamu melléklet 27. tabldzata mutatja be, mig a fajtdk pedigréjét a 3-

as szamu melléklet 29. tdblazata tartalmazza. Az adatokbol szerkesztett dendrogram a 13.

abran lathato.
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Dendrogram using Average Linkage (Between Groups)
Rescaled Distance Cluster Combine

1} 5 10 15 20 25
1 1 1 1 1

"SeyveVilard1 2303 J
"SeyveVilard12347
'SeyveVilard1 2375 —

'SeyveVilard1 2358"
‘SeyveVilard12286'
"‘SeyveVilard 2327 I

'SV 12 375

"SeyveVilard1 2395 — ———

'SeyveVilard18315
'SeyveVillard1 2345 |

"SeyveVilard12390° -

‘SeyveVilard12309
'SeyveVilard20365" I
SeyveVilard20473

‘SeibeldT45"
‘SeyveVilard23657

"Seibel7053"

'SeyveVilard18402'

‘SeyveVilard5247°
‘Seyve\ilards276" g
‘Seilbel4643’
"Seibel5455" Q —

‘Seibel5279"

13. ébra: A 23 hibrid dendrogramja 9 SSR lokusz eredménye alapjan. Fényképek:
http://www.eu-vitis.de/index.php, http://lescepages.free.fr/roi_noirs.html,
‘http://plantgrape.plantnet-project.org/.

A dendrogramon két nagy csoportot tudunk elkiiloniteni: a II. agon az a két ‘Seyve-
Villard” hibrid (‘Seyve-Villard 5-247°, ‘Seyve-Villard 5-276°) talalhatd, amelyeknek az
egyik sziiléje a ‘Seibel 4643’ (3-as szdmu melléklet 29. tiblazat), és amely ugyanide
rendezddik tovabbi 3 ‘Seibel” hibriddel egyiitt (‘Seibel 5455°, ‘Seibel 4986°, ‘Seibel 5279).
Az 1. csoportot a ‘Seibel’-ek koziil a ‘Seibel 7053¢, a ‘Seibel 8745’ [azonos keresztezésbol

szarmaznak (3-as szdmu melléklet 29. tablazat)], és 15 ‘Seyve-Villard’ hibrid alkotja. Mivel

az altalunk vizsgalt 23 ‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’ koziil tobb ugyanabbdl a keresztezésbodl
szarmazik, illetve nemcsak a ‘Seibel’, de a ‘Seyve-Villard’ hibridek esetén is sokszor korabbi
keresztezés eredményeként 1étrejovo ‘Seibel’ fajtak szerepelnek sziilofajtaként (3-as szamu

melléklet 29. tablazat), a dendrogramon kis tavolsagokat latunk (13. &bra). A magyar

rezisztencia-nemesitésben fontos ‘Seibel’ és ‘Seyve-Villard’ hibrideket mutatjdk be a
dendrogramon lathato fényképek (13. dbra).
A magyar rezisztencia-nemesités keretében létrehozott hibridek koziil 22 ‘Seibel’ és

‘Seyve-Villard’ eredetli fajtat vontunk vizsgalat ald. Részletes leirasukat a 3-as szdmu
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melléklet 30. tabldzata, mig flirtjeit, leveleit a 7. abra mutatja be. Kilenc mikroszatellit

lokuszban hataroztuk meg a pontos allélméreteket a 22 fajta és a V. vinifera L. sziilok

esetében, amit a 2-es szamu melléklet 27. tdbldzat tartalmaz. Az igy kapott adatokat Identity

1.0 programmal egyiitt elemeztiik a 23 francia nemesitésii ‘Seibel’ és ‘Seyve-Villard’ fajta
ugyanezen 9 SSR lokuszban detektalt allélméret adataval. A 22 magyar nemesitést fajta 4

csoportba rendezddott a pedigré vizsgalat soran, amit a 18. tdblazat mutat be.

18. tablazat: A 22 magyar nemesitésii fajta pedigréje (HAIDU és ESIK 2001), valamint 9 SSR
primerparral a sziilé-utod allélszam egyezés, amely alapjan a csoportok kialakultak. (A
kiemelés az igazolt sziil6-utdd kapcsolatot szemlélteti)

Pedigré SSR alaptl szarmazas-elemzés
P Egyez6
Csoport | Utéd Sziil8 1 Sziild 2 Egyezballélek | paron szama:
szama: Sziild 1 1z
Sziil6 2
‘Chardonnay’ ‘Pinot noir’ ‘Heunisch weiss” /| 9/9 9/9
‘Bianca’ ‘Seyve-Villard 12375°/Eger2’ | ‘Bouvier’ 9/9 9/9
‘Gocseji zamatos’ ‘Seyve-Villard 12286°/‘Eger1” | ‘Medoc noir” 9/9 9/9
‘Medina’ ‘Seyve-Villard 12286°/‘Eger1” | ‘Medoc noir” 9/9 9/9
“Nero’ ‘Seyve-Villard 12375°/*Eger2’. | . Medoc noir” x4 .9/9 9/9
Csaba gyongye
L. ‘Palatina’ ‘Seyve-Villard 12375° S.Z,O los'lielztek /9 9/9
kirdlynéje
‘Reflex’ ‘Pannonia kincse’ ‘Seibel 5279’ 9/9 9/9
‘Refrén’ ‘Gloria Hungariae’ ‘Seibel 5279’ 9/9 9/9
‘Reform’ ‘Csabagyodngye’ ‘Seibel 5279’ 9/9 9/9
‘Suzy’ ‘Seyve-Villard 12375°/°Eger2’ | ‘Pannonia kincse | 9/9 9/9
‘Teréz’ ‘Seyve-Villard 12375°/*Eger2’ | Olimpia’ 9/9 9/9
“Vértes csillaga’ ‘Seyve-Villard 12286°/‘Eger1’ | “Medoc noir’ 9/9 9/9
‘Eszter’ ‘Seyve-Villard 12375°/‘Eger2’ Magaracst 9/9 na.
csemege L.
2. | L ‘Seyve-Villard 12375°/*Eger2’ | Magaracsi 9/9 na.
csemege I1I.
‘Flora’ ‘Seyve-Villard 12375°/‘Eger2’ Magaracsi , 9/9 na.
csemege I11.
‘Dunagyongye’ ‘Seibel 4986’ ‘Csabagyongye’ 9/9 9/4
. s . . e ;| Téli muskotaly x 9/9 9/7
3. Fanny Seyve-Villard 12375°/‘Eger2 Olimpia
“Viktor’ ‘Zalagyongye’ ‘Kadarka’ 9/9 9/1
‘Zalagyongye’ ‘Seyve-Villard 12375°/Eger2’ | ‘Csabagyongye’ 9/7 9/9
‘Csillam’ ‘Seyve-Villard 12375° ‘Csabagyongye’ 9/4 9/2
Poloskei ‘Gloria Hungaria’
OTOSKE , ‘Zalagyongye’ x ‘Erzsébet 9/3 9/2-na.
muskotaly .,
kiralyné
4 (‘Gloriae
’ Hungariae’ x
‘Sarolta’ ‘Zalagyongye’ ‘Szdloéskertek 9/6 9/8
kiralyngje’) x
‘Téli muskotaly’
‘Viktdria gyongye’ | ‘Seyve-Villard 12375’ ‘Csabagyongye’ 9/1 9/5
na.:nincs adat

Az els6 csoportba keriilt a ‘Chardonnay’, amely pedigréjét SSR alapt tanulmany
soran igazoltdk (BOWERS et al. 1999b). Ide rendezddott tovabba a ‘Bianca’, a ‘Gdcseji

zamatos’, a ‘Medina’, a ‘Nero’, a ‘Palatina’, a ‘Reflex’, a ‘Reform’, a ‘Refrén’, a ‘Suzy’, a
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‘Teréz’ és a “Vértes csillaga’ fajtak, amelyek esetében a 9 SSR lokuszban a HAIDU és ESIK
(2001) altal leirt sziil6-utod kapcsolatok nem zarhatoak ki (18. tablazat).

A masodik csoportot alkoto ‘Eszter’, ‘Flora’ és ‘Lidi’ pedigréjének meghatarozasahoz
az apai szild nem allt rendelkezésiinkre, viszont az allélek alapjan az anyai sziil6k
megfelelnek az irodalomban leirtaknak.

A harmadik csoport tagjai a ‘Dunagyongye’, a ‘Fanny’, a ‘Viktor’, és a
‘Zalagyongye’ fajtak, amelyeknél 9 SSR marker adata kizarja az egyik sziil6t. KozMA PAL
(PTE SzBKI, tudomanyos fdmunkatars) véleménye szerint a ‘Viktor’ fajta esetén a ‘Kadarka’
szll6fajta hibdsan szerepel a pedigréjében, mert az valdjadban a szovjet nemesitésii
‘Kazacska’ fajtatol szarmazik. A VIVC adatbazisban is ez a pedigré szerepel a ‘Viktor’

fajtanal (http://www.vive.de/). Igy értehetd, hogy a mi elemzésiink szerint sem lehet a

’Kadarka’ a sziilgje.

A negyedik csoportba keriilt a ‘Csillam’, a ‘Poloskei muskotaly’, a ‘Sarolta’, és a
‘Viktoria gyongye’. Ezekben a fajtdkban egyik sziilé sem felel meg a dokumentalt
keresztezéseknek. Sziilé-utdod kapcsolatok analizisével foglalkoz6 kutatok hasonlo, a
feljegyzésekkel nem megegyezd molekularis vizsgélati eredményeket mar publikaltak a
‘Kiralykeanyka’ (BISZTRAY et al. 2005, GYORFFYNE et al. 2007, HALASZ 2008, GALBACS et
al. 2009) ¢s a ‘Csabagyongye’ esetén (HILLEBRAND et al. 1972, BAUER et al. 2002, KOzZMA et
al. 2003, Kiss et al. 2006, LACOMBE et al 2013). Dokumentalt keresztezésnek ellentmondd
molekularis alapu vizsgalati eredményekrél LACOMBE és munkatarsai (2013) is beszdmoltak.
20 SSR markerrel 381 olyan fajtat vizsgaltak, amelynél a nemesitéi adatok rendelkezésre
alltak: 255 esetben megerdsitették a leirt pedigrét, 85 esetben zartak ki az egyik, 41 esetben
pedig mindkét sziild keresztezésben valo részvételét. Véleménye szerint a fajtadk publikalt,
ugyanakkor DNS elemzéssel nem igazolhatd pedigréje orszagtdl és szdzadtol fliggetlen
visszatérd probléma. A pollenad6 ndvény az esetek dontd tobbségében azért szerepel hibasan
a pedigrében, mert az izolalt megporzas nem megfeleléen tortént, vagy pedig a homonimak
miatt mas genotipus a pollenad6, mint amelyet a nemesité megad. El6fordulhat az is, hogy a
nemesitok egyszeriien titkoljak kivalo fajtajuk pedigréjét.

A 4 csoport koziil az elsé kettében (18. tadblazat), ‘Seyve-Villard’ és ‘Seibel’ eredetii
rezisztencia géneket hordozhatnak az utédok. Megfigyeléseink szerint a Magyarorszagon
felhasznalt észak-amerikai eredeti gombarezisztenciat hordozé hibridek (vagy mar az ebbdl
szarmaz6 magyar nemesitésli fajhibrid) a keresztezésben magsziiloként, azaz
anyanovényként szerepelnek. Kivételt képez FURI JOZSEF és munkatarsai altal eldallitott
altalunk vizsgalt harom fajta (‘Reflex’, ‘Reform’, ‘Refrén’) (18. tablazat), ahol a rezisztenciat

hordozé partner a pollenadéd. Osszességében a harmadik csoportban (18. tablazat), egyediil a
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‘Zalagyongye’ esetén hataroztuk meg, hogy a rezisztens sziil6 (‘Seyve-Villard 12-375° -
‘Eger 2°) nem vehet részt a pedigréjében, azonban nem zéarhat6é ki, hogy mas rezisztens
‘Seibel’, vagy ‘Seyve-Villard’ hibridtdl szarmazik. Ezzel szemben megéllapitottuk, hogy a
harmadik csoport tobbi tagja, azaz a ‘Dunagyodngye’, a ‘Fanny’ és a ‘Viktor’ fajtak ‘Seyve-
Villard 12375°, ‘Seibel 4986’ és ‘Zalagyongye’ eredetii rezisztenciat hordozhatnak.

A negyedik csoportot alkotd (18. tablazat) ‘Csillam’, ‘P6loskei muskotaly’, ‘Sarolta’,
¢s ‘Viktoria gyongye’ fajtak esetén sem a rezisztens, sem a V. vinifera L. sziild alléljei nem
felelnek meg az irodalomban leirt keresztezésnek, de ez nem zarja ki azt, hogy olyan
rezisztencia géneket tartalmaznak, amelyek nem a ‘Seyve-Villard 12-375°-bdl, hanem egy
masik ‘Seyve-Villard’ vagy ‘Seibel’ hibridbdl szdrmaznak.

Azt 1s megvizsgaltuk, hogy az SSR alapt genotipizalas sordn a sziil6fajtak kizarasat a
pedigrében nem null allél probléma okozza-e (DAKIN és AVISE 2004). Adott lokuszban a
kodominans oroklésmenetet kdvetd mikroszatellit markerekkel meghatarozott homozigota
genotipus (pl.: 134:134) a null allél jelenléte miatt lehet egy olyan hemizigota, amelybdl a
masik allél hidnyzik (pl.: 134:0). Megnéztiik ezért, hogy azokban a lokuszokban, amelyeknek

az alapjan kizartuk valamelyik sziil6t, homozigotak-e az utddok (4-es szdmu melléklet 31.

tablazat), azaz 0 allél orokolhettek-e. A ‘Szagos kadarka’, ‘Fehér kadarka’, ‘Cserszegi
fliszeres’, ‘Korona’, ‘Viktoria gyongye’, ‘Sarolta’, 1-1, mig a ‘Csillam’ és a ‘Poloskei
muskotaly’ esetében 2-2 ilyen lokuszt talaltunk. Ugyanakkor a sziil6-utdéd kapcsolatot cafolod

tovabbi lokuszok szdma 4-8 kozott volt (4-es szamt melléklet 31. tdblazat), tehat a pedigré

meghatdrozasaban a 0 allélok esetleges el6fordulasa nem dontott el semmit.
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4.1.4 Az ‘Eger 2’ fajta szdrmazésa

Tobb olyan magyar nemesitésti észak-amerikai eredetli rezisztenciat hordozo hibrid is
van, amelyet a ‘Seyve-Villard 12-375° vagy ‘Eger 2’ és valamilyen V. vinifera L. fajta
keresztezésével allitottak eld. Az ‘Eger 2’ szarmazasaval kapcsolatban ellentmondésos
adatok taldlhatoak az irodalomban. Nevezik az ‘Eger 2’-t a ‘Seyve-Villard 12-375°
magutodjanak (CSEPREGI és ZILAI 1988) és szelektalt klonjanak (CSEPREGI és ZILAI 1988,
HAIDU és ESIK 2001). Megadnak ,,‘Seyve-Villard 12-375" x szelektiv = ‘Eger 2 /5375/”
pedigrét (BANYAI 2012) vagy ‘Seyve-Villard 12-375 x ismeretlen V. vinifera hibridnek is
tartjadk (PHYTOWELT 2002). KozmMA PAL (PTE SzBKI, tudomanyos fémunkatars) arrél
tajékoztatott minket, hogy az ‘Eger 2’ fajta azonos a ‘Seyve-Villard 12-375 hibriddel.

Mivel korabbi vizsgélatainkban magyar nemesitésti fajhibridek SSR alapt sziil6-utdd
kapcsolatanak elemzésérdl szamoltunk be, amelyek koziil 9 ‘Seyve-Villard 12-375 / ‘Eger 2’
eredetli [‘Bianca’, ‘Eszter’, ‘Fanny’, ‘Fléra’, ‘Lidi’, ‘Nero’, ‘Suzy’, ‘Teréz’, ‘Zalagyongye’
(TOTH-LENCSES et al. 2015b)], célul tiztik ki az ‘Eger 2’ pedigréjének ellendrzését a
hibridek alapjan (a ‘Seyve-Villard 12-375°-t és nem az ‘Eger 2’ nevil fajtat elemezve). A
kilenc hibrid koziil a ‘Zalagyongye’ fajtat kizartuk mint lehetséges ‘Seyve-Villard 12-375° /
‘Eger 2’ utdodot (TOTH-LENCSES et al. 2015b), igy az elemzést 8 utddra alapoztuk (14. dbra).

Q o Hibrid
Bouvier & ' Bianka Q o Hibrid
1 ‘_.-‘;.;’ - - Medoc noir .
3 ] Magaracsi . x Csaba Nero
csemege L. , Eszter * e ayongye
Seyve-Villard Teh 3 F g Pa{ménja é 5
12375 muskotdly x anny kincse € uzy
Fger2 Olimpia
Magaracsi ) o )
csemege Flora Seyve-Villard Ofimpia ¥ Teréz
. 12375 ¥ 7
3 Eger2 Csaba .
Magaracsi ‘ " gybngye Zalagyéngye
csemege Lidi
.

14. abra: A ‘Seyve-Villard 12-375’ eredetli ‘Eger 2’ fajta kilenc hibridje.

Az ‘Eger 2’ eredetének vizsgalatdban abbol indultunk ki, hogy a ‘Seyve-Villard 12-
375> 9 SSR lokuszban heterozigota, ami alkalmassa teszi arra, hogy 8 utddjanak allél
Osszetétele alapjan is bizonyitsuk szarmazasat. Az ‘Eger 2’ harom esetben lehet ‘Seyve-
Villard 12-375’ alléleket hordozo heterozigota: vagy (1) klonja a “Seyve-Villard 12-375-nek
vagy (2) olyan ‘Seyve-Villard 12-375" x ‘Seyve-Villard 12-375” utdd, amelynél az ‘Seyve-

Villard 12-375’ apai és anyai gaméta eltérd genotipusu volt, vagy (3) azonos fajtak.
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A 19. tablazat kozEépsd oszlopa a ‘Seyve-Villard 12-375” 9 lokuszban meghatarozott
allélméreteit mutatja be, két sz€éls0 oszlopaban azoknak az utdédoknak a neve szerepel,
amiknek az ‘Eger 2’ az adott SSR lokuszban a kisebb (bal oldal), vagy a nagyobb (jobb
oldal) alléljat orokitette.

19. tdblazat: A ‘Seyve-Villard 12-375’ és 8 ‘Eger 2’ hibrid alléljeinek elemzése

‘Seyve-Villard 12-375°
‘Eger 2’ kisebb alléljat /“Eger2 ‘Eger 2’ nagyobb alléljat 6roklo
6rokl6 hibridek i hibridek
kisebb SSR nagyobb
allél (bp) lokusz allél (bp)
Bianca’, *Fanny’, ‘Fléra’, 134 VVS2 144 “Eszter’, ‘Suzy’, Teréz’
Lidi’, ‘Nero
Flhrg? ¢ ) ‘Bianca’, ‘Eszter’, ‘Fanny’,
Flora’, ‘Suzy 234 VVMD5 238 ‘Lidi’, ‘Nero’, ‘Teréz’
‘Fanny’, ‘Teréz’ 241 VVMD7 255 Bianka’, ‘Eszter’, ‘Flora’, ‘Lidi,
Nero’, ‘Suzy
‘Bianka’, ‘Eszter’, ‘Fanny’, ¢ 1
Flora’. ‘Lidi, ‘Neto’. ‘Sury’ 244 VVMD25 258 Teréz
Eszter’, *Fanny”, *Lid?’, 182 VVMD27 190 ‘Bianka’, ‘Fléra’, ‘Suzy’
Nero’, ‘Teréz
‘Fanny’, ‘Nero’, ‘Teréz’ 236 VVMD28 238 ‘Bianka’, ‘Eszter’, ‘Flora’
‘Eszter’, ‘Flora’, ‘Nero’ 241 VVMD32 257 Bianka’, Fa“Tngr é’Z,le‘ » Suzy’,
‘Eszter’, ‘Fanny’, ‘Teréz’ 182 VIZAG62 198 Bianka’, Flora’, ‘Lidi, "Nero’,
Suzy’, ‘Teréz
Eszter’, "Fanny’, °Lidf’, 258 VIZAGT9 264 ‘Bianka’, Fléra’, ‘Suzy’
Nero’, ‘Teréz

Mivel minden esetben kisebb és nagyobb alléljat is orokitette 8 utodjanak (19.
tablazat), megallapitottuk, hogy az ‘Eger 2’ nem a ‘Seyve-Villard 12-375” szabad leviragzasu
magonca (PHYTOWELT 2002), nem ismeretlen V. vinifera L. fajtaval alkotott hibrid, mert
akkor a 8 utodban a ‘Seyve-Villard 12-375’ alléljei mellett mas allélek is el6fordulnanak. Ez
Osszhangban van KOzMA PAL szobeli kozlésével, miszerint az ‘Eger 1° és ‘Eger 2’ fajtak
eredeti ‘Sevye-Villard’ hibridek ( ‘Eger 1° — ‘Seyve-Villard 12-286°, ‘Eger 2’ — ‘Seyve-
Villard 12-375’). Ezt az is megerdsiti, hogy az altalunk kordbban elemzett 3 ‘Eger 1’ utdédnal
szintén a ‘Seyve-Villard 12-286° fajtat és nem az ‘Eger 1’ neviit vizsgaltuk és bizonyitani

tudtuk kozottiik a sziil6-utdd kapcesolatot (TOTH-LENCSES et al. 2015b).

4.1.5 A ‘Csillam’ szarmazasa

Irodalmi adatok szerint a ‘Csillam’-ot a ‘Seyve-Villard 12-375" x ‘Csabagyongye’

keresztezéssel allitottak eld (3-as szamu melléklet 30. tablazat), ami mar 9 SSR lokusz

alléljei alapjan is cafolhato (2-es szamu melléklet 27. tablazat, 15. és 16. abra).
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VW32 VVMDS VWMD7 VWMD25 VVMD2T7

\228 bp 242 bp y\/ 2524 @ 1311%]@
"Seibel 4643
228 bp 252 tp y _/‘Q 24% 244 bp W\/\ 190 bp
™M *Csillam’
134 tp \/\14_4213 st op 247 bp 253 tp 240 bp -@ 190 tp @
134y& 154 bp 238 bp 251 bp /@m’ 244 bp 182 by
AN _ )
*Seyve-Villard 12-375"
134 bpy 144 by 234 [bp B bp Ml / 255 bp 244 bp @ 1@\/ 190 bp
A
VVMD28 VVMD32 VtZagf2 ViZagT?
248 bp 251 bp 273 bp 198 b;J 08 bp 240 bp 254 bp
JNékj‘rankos’
254 by 262bp 241 Yy 251 bp 182 bp 246 bp 264 bp
& L *Seibel 4643' _/\
248 bp 262 bp 251 bp 208 bp 254 tp/\_A\ 264 b
& *Csillam’ \ k
220 by 270 by 273 bp 190 bp 208 bp 258 bp /\, 264 bp
Nba gyiingye’

N

236 Ws bp 241 bp 257 bp 182b 258 bp /'\, 264 bp
'Seyve-Villard

J.\-//\ 12-375° N L

15. abra: A ‘Csillam’ fajta, a pedigréjében kozolt (‘Csabagyongye’, ‘Seyve-Villard 12-3757)
¢s az altalunk meghatarozott ,,0)” sziil6fajtainak (‘Kékfrankos’, ‘Seibel 4643”) 9 GrapeGen
SSR lokuszban megallapitott pontos allélméretei (ALFexpress I1. késziilék).
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Kék-
frankos
Csillam

242 bp

N

228 bp

VVMD5

16. dbra: A ‘Kékfrankos’, a ‘Seibel 4643’ és a ‘Csillam’ fajtdk VVMDS SSR primerrel
amplifikalt PCR termékének elvalasztasa 3%-os NuSieve agar6z gélen. MM: Molekulatomeg
marker (Fermentas GeneRuler 100bp Ladder Plus).

A dolgozatban szerepld 383 genotipus 9 lokuszban meghatarozott adatait Identity 1.0
szoftverre alkalmaztuk sziil6-utdéd kombinaciok feltardsira. A ‘Csillam’ = ‘Kékfrankos’ x
‘Seibel 4643’ kombinaciodt kaptuk. A ‘Csillam’ szarmazéasanak tisztazasara és megerdsitésére
tovabbi 11 SSR markerrel (10. tabldzat) vizsgaltuk a ‘Csillam’ fajtat és a dokumentalt,

valamint az altalunk feltételezett sziiloparokat (20. tablazat fehér hattér).

20. tablazat: A ‘Csillam’, a pedigréjében kozolt €s az eredményeink altal meghatarozott
sziil6fajtainak az allélméretei a tovabbi 11 (fehér hattér) + 11 (kiemelt hattér), 6sszesen 22
SSR lokuszban. Az allélméreteket bp-ban adjuk meg

‘Kékfrankos” | ‘Seibel 4643’ ‘Csillam’

‘SeyveVillard
12-375

Allél 1 Allel2 | Alléll | Allel2 | Allell | Allél2 | Allell | Allel2 | Alléll Allél 2

‘Csabagyongye’

Mikrosztellit
lokusz

VVMD21 248 254 | 228 | 242 | 228 | 254 | 228 | 254 | 242 266
VrZAG67 140 150 168 168 140 168 154 172 140 140
VrZAG64 140 160 140 142 142 160 140 146 160 160
VVMD36 263 263 | 239 | 263 | 263 | 263 | 239 | 269 | 263 263
VVib32 162 162 154 158 154 162 154 154 162 162
VrZAG25 226 226 | 248 | 248 | 226 | 248 | 226 | 234 | 226 226
VrZAG47 160 174 162 170 170 174 162 170 160 160

VVIP31 177 177 187 195 177 195 177 181 181 195
VVMD6 198 208 188 | 206 188 | 208 | 212 | 212 188 208
VrZAG112 | 236 244 | 242 | 244 | 242 | 244 | 232 | 236 | 242 242
VVIV37 152 162 154 162 154 162 150 162 162 162

VIZAG83 192 198 1921204 1921 204 194 194 192 204
VVMD31 201 211 211 211 211 211 213 2131213 221

VVIis1 260 266 | 248 | 248 | 2481260 | 244 | 244 | 260 260
VVIP60 320 3200131213200 | 320} 2320 | 316 | 320 | 316 326
VVS5 88 98 88 90 90 98 90 112 90 92
VVS4 168 176 180 196 176 180 168 176 168 168
Scul0 202 208 | 208 ] 208 | 202 | 208 196 | 208 | 204 212

VMC4h6 160 184 160 160 160 160 160 160 160 164
VMC6d12 176 180 160 178 160 176 178 178 132 178
Scu8 184 184 184 184 184 184 | 184 184 184 184
VMC2h4 217 22312031209 1203 ] 2231203 | 1209 | 1203 217

Ezeket az adatokat (20. tablazat fehér hattér) 6sszevontuk 20 ‘Kadarka’ nevii és

‘Kadarkd’-hoz kothetd fajta adataval (14. tdblézat). Az igy Osszedllt 25 genotipust SSR
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adatait Identity 1.0 szoftverre alkalmazva azt eredményezte, hogy annak a valdsziniisége,
hogy a ‘Csillam’ a ‘Kékfrankos’ x ‘Seibel 4643’ sziildpar hibridje 7,03 x 10*-szer nagyobb,
mint annak a valoszinlisége, hogy a populaciobdl barmely két véletlenszertien kivalasztott

fajtaé (21. tablazat).

21. tablazat: A ‘Csillam’ fajta statisztikai szamitas szerinti lehetséges sziilei, és a kumulativ
valdszinliségi aranyok

25 genotipus 20 SSR lokusz alapjan
‘Csillam’ = ‘Kékfrankos’ x ‘Seibel 4643’

XxY (HxX Rel(2) x (1) 2)xX Rel(1) x (2)
Valosziniiségi ratak a 7,03x 107 [ 887x107 [9,65x10° 1,27 x 10° 1,50 x 10"
megfigyelt

allélgyakorisaggal

Valésziniiségi ratak 95%-os | 4,44x 10 | 5,95x 10’ 6,86 x 10° 1,21 x 10” 1,24x 10°
megbizhatdsagi hatarral

magyarazat:

X és'Y = véletlenszeri egyedek

(1) = vélt sziil6 (1) = ‘Kékfrankos’

(2) = vélt sziil6 (2) = ‘Seibel 4643’

Rel (1) = kozeli rokona vélt (1) sziildnek
Rel (2) = kozeli rokona vélt (2) sziilének

Szolofajtak esetén a sziil6-utdd kapcsolat bizonyitdsa SSR  allélméretekre
tamaszkodva 20 lokusz vizsgalatat koveteli meg (SEFC et al. 1999, GARCIA-MUNOZ et al.
2011), de egyes nézetek szerint a vélt, vagy feltételezett sziild-utdod kapcsolatok
bizonyitasdhoz még ennél is tobb SSR lokusz bevonasara van sziikség (VOUILLAMOZ et al.
2003). Ezért ujabb 11 (11. tdblazat), tehat 6sszesen 31 (9+11+11) SSR lokusz (20. tdblazat
kiemelt hattér) eredményére tdamaszkodva bizonyitottuk, hogy a ‘Csillam’ a ‘Kékfrankos’ és

a ‘Seibel 4643’ keresztezésébol szarmazik.
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4.1.6 Eszak-amerikai eredetti Vitis fajok (V. berlandieri PLANCH., V. riparia MICHX. és V.
rupestris SCHEELE) magoncainak SSR alapu elemzése

4.1.6.1 Vitis berlandieri PLANCH. magoncok vizsgalata

Kilenc lokuszban készitettiik el az 56 Vitis berlandieri PLANCH. eredetli magonc SSR

ujjlenyomatat, amit a 2-as szdmu melléklet 27. tabldzata mutat be. Az SSR allélméretek

alapjan két csoportot tudtunk kozottiik kialakitani (17. abra). A magoncok koéziil az 1., 2., 3.,
4. és 5. mintdk adatai teljesen megegyeznek (2-es szdmu melléklet 27. tabldzat). Ez az 5
minta 4 lokuszban (VVS2, VVMD32, VVMD28, VrZag62) olyan egyedi alléleket tartalmaz,
amelyek a tobb 51 mintdban nem fordulnak eld (132, 251, 244 és 224 bp). A VVMD?28 és a

VrZag62 lokuszokban az eltérd alléleket homozigota formaban hordozzak (244 bp ¢és 224
bp). Az elsd 6t minta az 1. csoportot alkotja. A tovabbi 51 magonc kozdtt nem tudtunk
sziikebb kategoridkat kialakitani, igy ezek a II. csoportba tartoznak. A VVMDS5 ¢és VVMD7
mikroszatellit lokuszok esetén minden minta azonos, homozigéta allélméretet mutatott (238
bp és 237 bp). Az eredmények arra engednek kdvetkeztetni, hogy az I. csoport tagjai masféle
V. berlandieri PLANCH. magsziild genotipustdl szdrmaznak, mint a II. csoportba sorolt
magoncok. Az I. és II. csoport tagjainak az anyai genotipusokban lehetséges egyik allélt a 22.
tablazatban mutatjuk be, amelybdl lathatd, hogy II. csoport tagjai joval szélesebb genetikai

bazisbol szarmaznak, mint az 1. csoportba soroltak.
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Dendrogram using Average Linkage (Between Groups)
Rescaled Distance Cluster Combine
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17. &bra: Az 56 V. berlandieri PLANCH. magonc 9 SSR lokuszban meghatarozott alléljei
alapjan szerkesztett dendrogram.
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22. tablazat: A magsziilo egyik allélje a Vitis berlandieri PLANCH. magoncokban

SSR lokusz I. csoport (anyai allél bp-ban) II. csoport (anyai allél bp-ban)
VVS2 132, 140 136, 140
VVMD5 238 238
VVMD7 237 237
VVMD25 262 242, 248,252,262
VVMD27 192 192, 196, 206, 210
VVMD28 244 236,292
VVMD32 251, 257 243, 251,257,263, 267, 273, 277, 281
VirZag62 224 200, 216, 220
VrZag79 256 240, 248, 252, 256

A VVMDS5 és VVMD?7 lokuszok monomorfak voltak, mig a tobbi hét primerparral a
vizsgalt 56 minta 0sszesen 30 polimorf fragmentumot eredményezett (5-6s szamt melléklet
32. tablazat). A legtobb allélt (8) a VVMD32 primerparral kaptuk, a legkevesebbet (3) pedig
a VVS2 és VVMD28-cal. A leginformativabb lokusz a VVMD32 volt a legmagasabb

heterozigotasag értékekkel (Ho=0,8 ¢és He=0,72) ¢és a legnagyobb polimorfizmus
informéaciotartalommal (PIC=0,67) (5-0s szamu melléklet 33. tdblazat) (18. 4bra).

V. berlandieri magonc populacio statisztikai értékelese

0,9
0,8
0,7 0,63 0o
06 g5 2605 0,53
. 04
0,5 ¥ a3
0,4
0,3
0,2 0,1
01
0 000
0

wys2 YymdSs Wymd? Vymd2s5  Vemd27  Vvmd28  Wymd32  Vizagb?  Virzag/79

M ({Ho) Megfigyelt heterozigozitas M {He) Vartheterozigozitas mPIC

18. abra: A mikroszatellit lokuszok statisztikai értékelése a Vitis berlandieri PLANCH.
magoncok esetén.

4.1.6.2 Vitis riparia MICHX. magoncok vizsgalata

A 112 Vitis riparia MICHX. eredetii magonc 9 lokuszban kapott DNS ujjlenyomatat a

2-es szamu melléklet 27. tabldzata mutatja be. Az adatokbol szerkesztett dendrogramon (19.

abra ¢és 6-os szdmu melléklet 33. dbra) szlikebb csoportokat hatdroztunk meg. Az els6
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csoportba keriilt 6t magonc (115., 116., 117., 118. és 119.), amelyek 7 lokuszban teljesen
azonosak voltak, és a kiilonbségeket mutatd lokuszokban (VVMDS5, VVMD7) is
rendelkeztek egy-egy kozos alléllek (266 bp, 251 bp). A II. csoportot négy (12., 120., 121. és
122.), mig a III. csoportot 6t (13., 46., 71., 73. és 109.) magonc alkotja. A IV. csoport harom
alosztalyat kiilonboztetjiik meg. A IV/A. csoport 27 (2-es szdmu melléklet 27. tabldzata
csikos hattér), a IV/B. 13 (2-es szdmu melléklet 27. tdbldzat kockés hattér), mig a IV/C. 55

(2-es szamu melléklet 27. tablazat atlés csikos hattér) tagot foglal magaba. Harom magoncot

(3., 23. és 43.) nem soroltunk csoportba, mert tavol estek a tobbi mintatdl (19. dbra).

Dendrogram using Average Linkage (Between Groups)
Rescaled Distance Cluster Combine
o] 3 10 13 20 23
1

1 1 1 1
W11 J
Wr118 —

I' = Vrin7

Wr11g

Y116

Wr120 ‘

" w121

W12 |

Wr122
W7l J
W73

] B

W13

W10

IVIA

IVIB.

IVIC.

Wrd3

Wr23

W3

19. dbra: 9 SSR lokusz alapjan szerkesztett egyszeriisitett dendrogram a V. riparia
MicHX. eredetii magoncok esetén. (A teljes dendrogram az 6-os szdmu mellékletben
talalhat6 a 33. dbran.)

A magoncok allélosszetétele alapjan példaul a VVS2 lokuszban 4 allélt talaltunk 134,
140, 150, 156. Az anyai genotipusokban lehetséges egyik allélt a 23. tdbldzat szemlélteti.
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23. tablazat: A magsziil6 egyik allélje a Vitis riparia MICHX..eredetli magoncokban

SSR lokusz anyai allél bp-ban

VVS2 134, 140, 150, 156

VVMDS5 254,266

VVMD7 234,251,263

VVMD25 240, 258, 268

VVMD27 184, 198, 208, 216
VVMD28 218, 228,234,238, 244, 252
VVMD32 241,253

VrZag62 182,192,200

VrZag79 258, 264

Az elemzés Osszesen 29 polimorf fragmentumot eredményezett. A legtobb allélt (6)
VVMD28 primerparral kaptuk, mig a legkevesebbet (2) VVMDS5, VVMD32 és VrZag79-cel.
Az egyes lokuszokban megjelend fragmentumok gyakorisagat a 5-0s szamu melléklet 32.
tabldzata mutatja be. A vart heterozigotasag (He) 0,05 (VVMD25) és 0,56 (VVMD28) kozt
alakult. A megfigyelt heterozigotasdg (Ho) 0,05 (VVMD25) és 0,75 (VVMD32) kozott

valtozott. A leginformativabb lokusz a VVMD28 volt 6 alléllel és legnagyobb polimorfizmus
informaciotartalommal (PIC=0,51) (20. abra) (5-0s szamu melléklet 33. tdblazat).

V. riparia magonc populacio statisztikai ertekelése

0,35
,28
0, [}8
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[ |
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43
0,4
0,3 0,26 0 28
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0,1 0,05 0 04
0

YVvmds Yvmdd Yvmd25 Vvmd27 Yemd32 Vrzag79

m {Ho} Megfigyelt heterozigozitas m{He) vartheterozigozitas PIC

20. abra: A mikroszatellit lokuszok statisztikai értékelése a Vitis riparia MICHX.
eredetli magoncok esetén.

4.1.6.3 Vitis rupesrtis SCHEELE eredetli magoncok vizsgalata

Kilenc lokuszban hataroztuk meg 92 Vitis rupestris SCHEELE eredetli magoncok SSR

yjjlenyomatat, amelyet a 2-es szamu melléklet 27. tablazata mutat be. Az allélméret

adatokbol dendrogramot szerkesztettiink, amit a 21. abra szemléltet.
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A 92 tagt klaszteren beliil sziikebb csoportokat tudtunk kialakitani. Az I. csoportot 29
(24.—t6l az 52.-ig) magonc alkotja (21. abra). Az I/A. csoportba rendez6d6é 14 magonc (39.,
40.,41.,42.,43.,44.,45.,46.,47.,48., 49., 50., 51. és 52.) (2-es szamu melléklet 27. tablazat

csikos hattér) 6 SSR lokuszban teljesen azonos alléleket tartalmazott. Az I/A. csoport tagjai a
kiilonbségeket mutatd lokuszban is rendelkeznek egy-egy kozos allélel (VVMD7: 239 bp,
VIrZAG62: 200 bp és VIZAG79: 258 bp). Az I/B. csoportba rendez6dé 15 minta (24., 25.,
26.,27.,28.,29.,30.,31., 32, 33., 34, 35, 36., 37. és 38.) (2-es szamu melléklet 27. tablazat

atlos csikos hattér) 8 lokuszban teljesen azonos volt. A 2-es szamu melléklet 27. tdbldzatdban

megfigyelhetd kiilonbségekért egyediiliként a VVMD?7 lokusz felelés, azonban ebben a
lokuszban is minden fajta rendelkezik egy-egy kozds allélel (245 bp). A II. csoportba 42

magonc rendezOdott (2-es szamu melléklet 27. tibldzat fehér hattér), ezekbdl nem

alakitottunk ki alcsoportokat (6-os szdmu melléklet 34. dbra). A III. klasztert alkotd 24

magoncot (2-es szdmu melléklet 27. tablazat kockdas hattér) tovabb csoportositottuk (21.

abra): III/A. csoportot a 8. és a 9. magonc alkotja, amelyek a III/B. csoport tagjaihoz allnak a
legkozelebb, azonban a VVMD7 és VrZag79 lokuszokban eltérd alléleket hordoznak. A
III/B. csoportba sorolhatd 22 magonc tovabb tagolhatd. A III/B/a. csoportot alkotd 10 minta
(1., 2., 3,4,5.,6, 7, 10, 11. é 12.) kozil a 2. VVMD27 ¢s VVMD32 lokuszban
homozigéta, ami miatt a legtdvolabb esik a csoport tobbi tagjatol. A III/B/b. 12 magoncot
foglal magaba (13., 14., 15., 16., 17., 18., 19., 20., 21., 22., 23. és 56.), amelyek 7 lokuszban
teljesen azonos genotipusok. A kiilonbségek két lokuszban meghatarozott allél 6sszetételbol
adddnak, azonban kozos allélméretet mindkét esetben detektaltunk (VVMD7: 255 bp és
VVMD32: 251 bp) (25. tablazat).
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Dendrogram using Average Linkage (Between Groups)
Rescaled Distance Cluster Combine
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21. abra. A V. rupestris
dendrogram: 6-os szdmu melléklet 34. dbra.)

SCHEELE magoncok egyszeriisitett dendrogramja. (A teljes

A 92 magonc nem szarmazhat egyetlen V. rupestris SCHEELE genotipustol, ugyanis

akkor taldlnunk kellett volna a meghatdrozott anyai all¢lekre homozigoéta, illetve olyan
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heterozigdta genotipusokat, amelyik koziil az egyik allél azonos az anyaival. A 24. tablazat
Osszefoglalva mutatja be, hogy a feltételezhetd V. rupestris SCHEELE anyai genotipusok

milyen alléleket hordoznak az egyes SSR lokuszokban. A 24. tabldzatban lathato, hogy pl. a

VVS2 lokuszban harom féle (134 bp, 140 bp, és 144 bp) homozigdta genotipus is eléfordul.

24. tablazat: A magsziild egyik allélje a Vitis rupestris SCHEELE magoncokban
SSR lokusz | anyai allél bp-ban
VVS2 136, 140, 144

VVMD5 236, 252,262, 266
VVMD7 239, 245, 251, 255
VVMD25 | 242,262

VVMD27 | 182,190, 202, 208, 214
VVMD28 | 220, 238, 244, 250, 262
VVMD32 | 237,251

VrZag62 176, 184, 192, 200, 206
VrZag79 246, 254, 258, 264

Az elemzés Osszesen 34 polimorf fragmentumot eredményezett. A legtobb allélt (5)
VVMD?27, VVMD?28 és VrZag62 primerparokkal kaptuk, mig a legkevesebbet (2) VVMD25
¢s VVMD32-vel (5-0s szamt melléklet 32. tablazat). A vart heterozigétasag (He) 0,22
(VrZag79) ¢és 0,78 (VVMD28) kozt alakult, mig a megfigyelt heterozigotasag (Ho) 0,2
(VrZag79) ¢és 0,77 (VVMD28) kozott valtozott (5-6s szadmu melléklet 33. tablazata) (22.

abra). A leginformativabb lokusz a VVMD28 volt 5 alléllel, valamint a legnagyobb

polimorfizmus informaciétartalommal (PIC=0,74) (22. ébra).

V. rupestris magonc popul2cio statisztikal ertekelese

0,9 0,78

0, _.7 Q, ?6
0,8 0,74
0, 69
0,7

! 0,65
0,6
0,5 AT 0,44
04 030w 34
_ 0,22
02
01 III
0

wys2 Yymds Yymd7 Vemd2s  Vymd27 0 vemd28 Wwmd32 Vrzagh2  Vrzag79

W {Ho) Megfigyelt heterozigozitas M {He)Vartheterozigozitas mPIC

22. 4dbra: A mikroszatellit lokuszok statisztikai értékelése a Vitis rupestris SCHEELE
magoncok esetén.
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4.1.7 Mikroszatellit adatok statisztikai értékelése

A 373 fajtat 6t csoportba soroltuk a statisztikai elemzés soran. Az egyes csoportokban
szerepld fajtak listajat az anyag €s moddszer fejezetben mutattuk be. Az 1. csoportba kertilt
egyedek ugyanazon fajhoz (V. vinifera L.) tartoznak, a 2. csoport ‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’
hibridek pedigréjében akar 5 kiilonb6z6 észak-amerikai eredetli Vitis faj is szerepelhet (2.
abra), az utols6 harom csoport tagjai hdrom észak-amerikai eredetli Vitis faj leszdrmazottai. A
9 SSR lokuszokban meghatarozott allélméreteket klaszterenként statisztikailag elemeztiik. A

5-6s szdmu melléket 32. tdbladzatban mutatjuk be a lokuszonként meghatarozott

allélfrekvencidkat az egyes csoportok vonatkozasaban.

Az elemzett 9 lokuszban az 1. csoport (V. vinifera L.) tagjai eredményezték a legtobb
allélt (7-13), aminek az évszazadok alatt folytatott klonszelekcids és keresztezéses nemesités
lehet a magyarazata. A 2. csoport (‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’ hibridek) esetén az azonositott
allélok szama 5 és 10 kozott valtozik. A 3. (V. berlandieri PLANCH.), 4. (V. riparia MICHX.)
¢és 5. csoport (V. rupestris SCHEELE) lokuszonként kevesebb, atlag 4 allélt eredményezett, és
altaldban a V. vinifera L. alléloktol eltéré tartoméanyban. Eppen ezért lettek ezek az észak-
amerikai eredetli filoxéra rezisztens fajok az SSR alapii DNS ujjlenyomat meghatarozasban
referencianak kijelolve. Részvételiikkel ugyanis SSR lokuszonként rendkiviil nagy tartomany
fedhetd le (46 bazispar) az allélméreteket tekintve (MAUL és THIS 2008). Ilyen pl. a VVS2
lokuszban a 126 bp [csak a 2. csoportban (‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’ hibridek) jelenik meg],
ami 8 bp-ral kisebb, mint az 1. csoport (V. vinifera L.) legkisebb allélja (134 bp). A VVMD5
lokuszban az 1. csoport (V. vinifera L.) legnagyobb allélja 248 bp, ezzel szemben a 2.
(‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’ hibridek), 4. (V. riparia MICHX.) és 5. csoport (V. rupestris
SCHEELE) mindegyikében megjelenik egy 266 bp méretii allél, ami 18 bp kiilonbséget jelent a
V. vinifera L. legnagyobb alléljahoz képest. A legnagyobb, 20 bp méretli kiillonbséget
azonban a VVMD27 lokuszban hataroztuk meg. Az 1. csoport (V. vinifera L.) legnagyobb
allélja 196 bp méretii volt, mig a 4. csoport (V. riparia MICHX.) legnagyobbja 216 bp.

Voltak olyan lokuszok, mint pl. a VVMD32, ahol az elsdé 3 csoport (V. vinifea L.,
‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’ hibridek és V. berlandieri PLANCH.) a meghatarozott allélméretek
(237 bp - 281 bp) kozt egyenletes eloszlasban voltak megfigyelhetok, mig a 4. (V. riparia
MICHX.) és az 5. csoport (V. rupestris SCHEELE) tagjai két-két méretet mutatnak, azt is a
kisebb (237 bp - 253 bp) tartomanyban.

Az Osszes minta esetén a legtobb allélt (21) VVMD28 primerrel azonositottunk, mig a
legkevesebbet (12) VVMD?25 és VrZag79 lokuszokban.

A VVS2 lokuszban a meghatarozott 140 bp méreti fragmentum mind az o6t

csoportban megjelent (23. dbra). A 4. csoport (V. riparia MICHX.) esetén a legmagasabb allél
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frekvenciaval (85,2%), mig a 3. (V. berlandieri PLANCH.) és 5. csoportnal (V. rupestris
SCHEELE) 36,6% ¢és 42,3% gyakorisaggal, ami szintén magasnak tekinthetd. Az 1. (V.
vinifera L.) és a 2. csoport (‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’ hibridek) esetén kis gyakorisdggal
(2,2% ¢és 3,3%).

VVS2 lokusz
100
) _
5 80
=
= 60
<
L 40
o’
T 20
= 0 - [IH[I = rﬂ_’_[ll].-ﬂ — nnnHH V_I] V‘l:l_

126 132 134 136 138 140 144 146 148 150 152 154 156
ALLELMERETEK (13)

O 1.csoport¥.vinifera 2. csoport’s’, 'SV’ 3.csoport V. berlandieri

B 4. csoport V. riparia @ 5. csoport V. rupestris

23. adbra: A VVS2 lokuszban meghatarozott méretek statisztikai értékelése az 6t csoportban.

A VVMD28 lokuszban szintén taldlunk egy, mind az 5 csoportban eléforduld allélt.

Ez a 238 bp méretli allél rdadasul a leggyakoribb az Gsszes csoportban (sorban haladva:

15,4%, 27,7%., 66,9%, 62% és 27,7%) (24. &bra).

VVMD28 lokusz

ALLEL GYAKORISAG (%)

ié L HHH Hw i ulh H H

218 220 228 230 234 236 238 244 246 248 250 254 252 260 262 270 274 280 292 280 292
ALLELMERETEK (21)

1. csoport V. vinifera H 2. csoport’S’, 'SV’
H 3. csoport V. berlandieri 4. csoport V. riparia
M 5. csoport V. rupestris

24. abra: A VVMD28 lokuszban meghatarozott méretek statisztikai értékelése az 6t
csoportban.

A kiilonb6z6 csoportoknal minden lokuszban meg tudjuk figyelni a leggyakoribb

allélt, azonban vannak olyan lokuszok, ahol egy-egy allél el6fordulasa kiugréan magas (5-0s
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szamu melléklet 32. tdblazat). Ilyen az elsd csoportban (V. vinifera L.) (68 fajta) a VVS2 134
bp 38,9%, vagy a VVMD?32 273 bp 43,3%, a 2. csoportban ‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’ (45
fajta) a VVS2 134 bp 41,1% vagy VVMD25 244 bp 45,5%. Mindkét emlitett csoportban

VVS2 lokuszban a 134 bp a leggyakoribb méret, ami a 2. csoport (‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’
fajtak) pedigréjében részt vevo V. vinifera L. (1. csoport) eredetre vezethetd vissza. A 3.
csoportban (V. berlandieri PLANCH.) a 238 bp 100% jelenléte volt megfigyelheté a VVMDS5
lokuszban, mig VVMD7 lokuszban a 237 bp volt jelen 100%-o0s gyakorisaggal. A 4. csoport
(V. riparia MICHX.) esetétn a VVMD?25 lokusz 240 bp méretli alléljanak 97,3%-o0s
gyakorisagat hataroztuk meg, mig VrZag62 esetén a 192 bp méretli 95%-os el6fordulast. Az
5. csoport (V. rupestris SCHEELE) esetén a 258 bp méretii allél 87,5%-0s gyakorisdgot mutat
VrZag79 lokuszban.

Az emlitett egy-két jellemzd fragmentum méret, amelyek gyakorisaga a csoportokban
kiemelkedd a tobbihez képest, valoszinileg a legrégibb allélek, amelyek kiindulopontnak

Mind az 6t csoportban megallapitottuk a mikroszatellit lokuszonkénti heterozigdzitasi
értekeket, null allélok becsiilt gyakorisagat és teljes polimorfizmus informécios tartalmukat

(25. abra), amit az 5-0s szamu melléklet 33. tdbldzata mutat be.

PIC értékek alakudsa a vizsgalt 9 SSR lokuszban

PIC ERTEKEK (%)
[=] [=] [=] [=]
o W B T o w R

al 0 0 e ) e

VW2 VVMDS  VWMD7  VWMD25  VWMD27  VWMD28  VWMD32  WiZagé?  ViZag79
S5R LOKUSZOK (9)

1. csoport V. vinifera W 2. csoport’s’, sy’ 3.csoport V. berlandieri

Ml 4. csoport V. riparia E5. csoport V. rupestris
25. ébra: Az 6t csoport SSR lokuszonkénti teljes polimorfizmus informacié tartalmanak
szemléltetése.
Minden lokuszban az 1. (V. vinifera L.) és a 2. csoport (‘Seibel’, ‘Seyve-Villard’) adja
a legmagasabb PIC értéket, mert magas az azonositott heterozigotdk szama és atlag 10 (1.
csoport) €s 8 (2. csoport) allélméretet tudtunk azonositani. A két leginformativabb lokusz
mind az 6t csoport esetén a VVMD28 és a VVMD?32. Ezek azok az SSR lokuszok, amelyeket
az eurdpai szO16fajtak jellemzésére a masodik programban (GrapeGen 06) vontak be, jobb

elkiilonité képességiik miatt.
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4.2 VvMybA1 gén allélpolimorfizmusanak meghatarozasa génspecifikus és kapcsolt
markerekkel

4.2.1 Bogyoszin szelekcio molekuldris markerekkel a ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ utddnemzedékben

A vizsgélatok célja a kék bogyoju ‘Jacquez’ (V. Bourquina = V. aestivalis MICHX. X
V. vinifera L.) és fehér bogyoju ‘Nektar’ (V. vinifera L.) keresztezésébdl szdrmazo 49 hibrid
egyed bogyoszinének -eldrejelzése volt VvMybAl génnel kapcsolt 20D18CB9 CAPS
markerrel (WALKER et al. 2006). Referenciaként a Gretl retrotranszpozon inszerciora
homozigota kék ‘Barbera’, heterozigdta kék ‘Pinot noir’ és homozigota fehér ‘Chardonnay’
V. vinifera L. fajtakat hasznaltuk, emellett a V. aestivalis MICHX. faj egy genotipusat, mivel a
keresztezett populacido egyik sziildjének, a ‘Jacquez’-nek a pedigréjében szerepel a V.
aestivalis MICHX.. A referenciaként alkalmazott mintakban, a ‘Nektar’ és 17 hibrid esetén

20D18CB9 CAPS markerrel egy 577 bp méretli fragmentum jelent meg (26. abra és 25.

tablazat).

—— 577bp
ol 543 bp
—— Bar- Pinot l Nekt-
“ bera noir tar L
T ——— —-—-—

LETTIT

— Char- Vitis Jacquez
. donnay aestivalis

26. abra: A referencia mintak és a keresztezett ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ populacié 20D18CB9
CAPS markerrel végzett PCR eredménye 1,5%-0s agardz gélen. MM: Molekulatomeg
Marker. (Fermentas Gene Ruler 100 bp Ladder Plus.)

A V. aestivalis MICHX. mintaban a V. vinifera L. fajtdkban amplifikalodott 577 bp
fragmentumnal kisebb, 543 bp méretli terméket kaptunk. A ‘Jacquez’ és 24 hibrid esetében

mindkét alléllméret detektalhatd volt (26. abra és 25. tablazat). Tehat mar restrikcios

emésztés nélkil is el tudtuk kiloniteni a V. aestivalis MICHX. mintat, illetve a
feltételezhetden kék bogydju hibrideket, a ‘Jacquez’-t is beleértve, az utdbbit kivéve azonban
fenotipusos adat nem all rendelkezésiinkre.

Ddel emésztést kdvetden elvalasztottuk a fragmentumokat, melyet a 27. dbra és a 25.

tablazat mutat be.
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© 320bp 205 bp

! Char- | Vitis  Nek-
42 44 46 47 48 49 50 51 Y donnaylaestivalis tar

/Bar- g P’ih-at Jacquez
248 bp bera /l\ noir
213 bp
27. abra: A referencia mintak és a keresztezett ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ populacié néhany
egyedének 20D18CB9 markerrel kapott fragmentumai a Ddel emésztés utan 1,5%-o0s
agar6zon. MM: Molekulatomeg Marker. (Fermentas Gene Ruler 100 bp Ladder Plus.)

Minden referencia V. vinifera L. fajtaban és hibridben megjelent egy 329 bp méretii
fragmentum. A homozigdta fehér mintdkban - ‘Chardonnay’, ‘Nektar’ és 17 hibrid - a 329 bp
mellett egy 213 bp méretli fragmentum is detektalhaté volt, a homozigdta kék bogyoju
mintaban - ‘Barbera’ - a 329 bp mellett egy 248 bp méretii fragmentum jelent meg, a
heterozigdta kék bogydju fajta - ‘Pinot noir’ - esetén mind a 3 méret megfigyelhetd (25.

tablazat).

25. tablazat: A ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ utddnemzedék tagjai, a sziilok és a referenciaként
alkalmazott genotipusok 20D18CB9 amplikonjai, és a Ddel emésztés utan kapott DNS
fragmentumai, és a bogy6szin eldrejelzése

e 20DI8CBY primer Ddel enzim Bogyohéj
Novényminta srin
Allél 1 | Allél2
(bp) (bp) (bp) (bp)
‘Barbera’ 577 577 329,248 | 329,248 kék
‘Chardonnay’ 577 577 329,213 | 329,213 fehér
‘Jacquez’ 577 543 329,248 | 295,248 kék
Vitis aestivalis 543 543 295,248 | 295, 248 kék
‘Nektar’ 577 577 329,213 | 329,213 fehér
‘Nektar’ x ‘Jacquez’
hibridek feltételez-
1,2,4,5,7,9,11, 12, 18, 23, 577 577 329,213 | 329,213 hetéen
26, 30, 34, 36, 37, 39, 40, 41, fehér
43,47, 48, 49,
‘Nektar’ x ‘Jacquez’
hibridek
3,6,8,10, 13,14, 15, 16, 17, feltételez-
19, 20, 21, 22, 25, 27, 28, 29, ST7 343 329,248 | 295,248 hetéen kék
31, 32, 33, 35, 38, 42, 44, 46,
50, 51

A V. aestivalis MICHX. 543 bp méretli terméke két fragmentumra darabolodott, egy
295 bp méretiire €s egy kisebbre, amely megegyezik a kék genotipust V. vinifera L. 248 bp
méretll fragmentumaval. A ‘Jacquez’ és 24 hibrid esetén 4 DNS szakaszt kaptunk egy 329
bp, egy 295 bp, egy 248 bp ¢és egy 213 bp méretiit (25. tablazat). A VvMybAI génnel kapcsolt
20B18CB9 CAPS primerrel a V. aestivalis MICHX. eredetli 34 bp méretli deléciot (vagy V.
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vinifera L. -ba torténd inszercidt) (28. abra) a ‘Jacquez’-ban és a feltételezhetden kék

bogyohéj szinii utddokban mar emésztés nélkiil is ki tudtuk mutatni.

AR ARN R AR NN R AR R AR SRR R AR AR R AR AR R AN RARRN RSN RARRNRARENRRRANR
| 330 340 350 360 370 380 3580 400 410 4z0

vitis winifera TOCTTAAGAAGATATATACTCCATCATAC TCAAGGAGAAGTTG AT AATTCTAGCC T TTGAT G GECAGAGAAGAATETCTT TAAGAGAATTTCAAACGTCAGAL
Vitis aestiwvalis |TCCTTAAGAAGATATATACTCCATCATACTCAL AGAGAAGAATCACTTTALAGAGAATTTCAAATGTCAGLS

28. abra: A Vitis vinifera L. (‘Nektar’) és a Vitis aestivalis MICHX. 20D18CB9
primerparral felszaporitott PCR fragmentumaiak szekvencia analizise; 34 bp hosszu
delécid a V. aestivalis MICHX. genomban (vagy 34 bp inszercio6 a V. vinifera L.
genomban).

A VwMybAl génnel kapcsolt CAPS markerrel végzett munkank a ‘Nektar’ x ‘Jacquez’
hibridek esetén azt bizonyitja, hogy ez a marker alkalmas a V. aestivalis MICHX. jelenlétének
kimutatasara a ‘Jacquez’ sziiléfajtdban, ezaltal gy hasznalhat6, mint egy egyszeri lokusz
specifikus PCR marker. Az altalunk azonositott 34 bp méretii deléci6 eredményeként a V.
fragmentumot eredményezett, melyet konnyedén el tudtunk kiiloniteni (26. dbra) a V. vinifera
L. eredetli 577 bp-tol. A fekete bogyoju ‘Jacquez’-t a V. Bourquina = V. aestivalis MICHX. X
V. vinifera L. keresztezésbdl szarmaztatjak, ezért az 543 bp megjelenése a ‘Jacquez’
mintaban alatdmasztja a V. aestivalis MICHX. eredetet, és egyuttal a jelenléte eldrejelezheti a
sOtét bogyohéj szint. Eredményeink alapjan egy egyszerii PCR-ben alkalmazhat6 a
20D18CB9 primerpar a ‘Nektar’ x ‘Jacquez’ hibridek bogydszin eldrejelzésének marker

alapu szelekcidjaban.

4.2.2 A “‘Csillam’ fajta szarmazasanak bizonyitésa

A sziiloként azonositott két fajta (‘Kékfrankos’ és ‘Seibel 4643’) bogyoszine kék, a
‘Csillam’-¢ viszont fehér (29. dbra), ezért mind a sziil6ket, mind a hibridet megvizsgaltuk az

antocianok bioszintézisét szabalyozd VvMybA transzkripcids faktorokat kodolo allélekre.

csilam' |

'Kékfrankos’ 'Seibel 4643’

29. ébra: A “Csillam’ (KozMA PAL felvétele), a ‘Kékfrankos’ €s a ‘Seibel 4643’
(http://lescepages.free.fr/roi_noirs.html) sz6l6fajtak fiirtje és levele.
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A fehér bogyoszin kialakuldsanak genetikai okai a legtobb szOl6 fajtdban a Gretl
retrotranszpozon inszercioja a VvMybAl gén promoterében (KOBAYASHI et al. 2004) vagy a
VvMybA2-ben 1étrejott pontmutaciok (WALKER et al. 2007, CARRASCO et al. 2015).

A Gretl jelenlétének vagy hidnyanak kimutatasdra CAPS markert alkalmaztunk
(WALKER et al. 2006) (30. abra A), amellyel a ‘Kékfrankos’ fajta heterozigota szines (329,
248, 213 bp nagysagii DNS szakaszok jelentek meg restrikcios emésztést kovetden), a kék
bogyoju ‘Seibel 4643° viszont homozigdta fehér genotipustinak (329, 213 bp) bizonyult a

Gretl- inszercidra (30. dbra B).

577 bp
Csillam Villard

Pinot Chardonnay 1 Csaba s
noir 2yongye wem—"

Barbera Kék- Csillam Villard
frankos blanc-

L e e o — v G -
bl - P ———
Car- T Pinot I Seibel $ Csaba —

donna noir 4643 ongye
Y 248bp - 213 bp Byongy ;

30. abra: A 20D18CB9 CAPS markerrel kapott PCR és a termékek restrikcios emésztésének

eredménye. A: restrikcids emésztés eldtti monomorf mintazat; B: Ddel emésztés utan kapott

polimorf mintdzata MM: molekulatomeg marker (Thermo Fisher Scientific Gene Ruler 100
bp Ladder Plus).

A VvMybA?2 transzkripcios faktor gén allélosszetételét SNaPshot modszerrel elemezve
(WALKER et al. 2007, CARRASCO et al. 2015) megallapitottuk a referencia fajtak alapjan,
hogy a ‘Seibel 4643° funkcioképes SNP-t hordoz heterozigota formaban mindkét vizsgalt
SNP pozicidban (26. tablazat), ezért a bogyohéjban akkor is van antocian szintézis, ha a
VvMybAIl mindkét allélje funkcioképtelen a Gretl inszercid miatt. Az eredmények azt
bizonyitjak, hogy a ‘Csillam’ fajta mindkét sziil6tol a VvMybAI+Gretl és a VvMybA2 SNP

mutaciot hordozo ,.fehér” alléleket orokolte.
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26. tablazat: A 3 referencia és a ‘Seibel 4643°, ‘Kékfrankos’, ‘Csillam’ mintak szekvenalasa
soran azonositott bazisok a két SNP pozicidban

VvMybA2 gén
SNP VvMybA2R44 / K980 VvMybA2C22
Referencia: ‘Barbera’ G/G G/G
‘Chardonnay’ T/T T/T
‘Pinot noir’ G/T G/T
Vizsgalt fajta: ‘Seibel 4643’ G/T G/T
‘Kékfrankos’ G/T G/T
‘Csillam’ T/T T/T
Magyarazat: G/G, homozigdta formaban: ‘Barbera’, sotét bogyohéjszin.
T/T, homozig6ta formaban: ‘Cardonnay’, fehér bogyohé;.
G/T, heterozigdta formaban: ‘Pinot noir’, funkcidoképes allélt jelent, vagyis a bogyo héj szines.

4.2.3 A ‘Kék kadarka’ és a “Sziirke kadarka’ bogydszinének genetikai vizsgalata

A kibdvitett, 20 SSR markerrel végzett vizsgalatok eredményei megerdsitették, hogy
a ‘Sziirke kadarka’ a ‘Kék kadarka’ szinvaltozata (31. dbra). Az azonos genotipusi ‘Kék
kadarka’ és ‘Sziirke kadarka’ elkiilonitésére az antocidn bioszintézisét szabalyozd VvMybAl

transzkripcids faktort kodold gén polimorfizmusat is vizsgaltuk.

"Keék kadarka’ *Sziirke kadarka’

31. abra: A ‘Kék kadarka’ és a ‘Sziirke kadarka’ fiirtjei (jobb oldali fot6: WERNER 2013,
bal oldali: http://www.borigo.hu/dunabor/index.php?cmd=cikk&id=00048).
A Gretl jelenlétének vagy hidnyanak kimutatdsira CAPS markert (WALKER et al.
2006) (32. abra A ¢és B) ¢és a V'vMybAI gén allélspecifikus primereit (KOBAYASHI et al. 2004)
alkalmaztuk (32. dbra C).
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1560 bp
Char- Kék Bibor
donnay kadarka kadarka / Barbara
———

-—-m“m

Fehér Sziirke
kadatka kadarka

/,""'-' — o —
Sziirke

Fehér Pinot
kadarka kadarka noir

851 bp

C

20D18CB9 CAPS marker analizis eredménye; A: restrikcios emésztés el6tti monomorf
mintazat; B: Ddel (HpyF31) emésztés utan kapott polimorf mintazat; C: VvMybAl gén
allélspecifikus primerekkel felszaporitott PCR termékei M: molekulatdémeg marker (Thermo
Fisher Scientific GeneRuler 100 bp Ladder Plus).

A CAPS marker sem tette lehetové a ‘Kék kadarka’ és ‘Sziirke kadarka’ DNS alapt
elkiilonitését, ugyanis mindkettd a ‘Pinot noir’ referencia fajtdval megegyezének, azaz
heterozigota kék genotipusunak bizonyult a Gretl inszerciora (329 bp, 248 bp, 213 bp
nagysagu DNS szakaszok keletkeztek az emésztést kovetden 32. dbra B). A VvMybAI gén
allélspecifikus primerei is heterozigdta genotipust jeleztek (1560 bp és 851 bp; 32. dbra C).
Hasonlé eredményekrdl szdmolt be a ‘Pinot’ fajtakérben (‘Pinot noir’, ‘Pinot gris’, ‘Pinot
blanc’) VEZZULLI és munkatarsai (2012), valamint a ‘K¢&k baratcsuha’ és ‘Sziirke baratcsuha’
esetében KEREKES ¢és munkatarsai (2015). Ezek a tanulmanyok bizonyitottak a sziirke szin
kiméra eredetét [periklindlis kiméra; a bogyohéj két rétege a VvMybAl génre eltérd
genotipust (MIGLIARO et al. 2014)]. A tovabbi vizsgélatokat ebben az irdnyban folytatjuk, a

VvMybA2 génben mar azonositott pontmutédciokra alapozva.
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4.3 Uj tudomanyos eredmények

1. Husz lokusz alapjan 30 ‘Kadarka’ véltozat, ‘Kadarka’ nevet viseld fajta és ‘Kadarka’-hoz
kothetd genotipus SSR ujjlenyomatatanak elkészitése. 9 lokusz alapjan tovabbi 93 fajta,
valtozat és hibrid, valamint 260 szabad beporzasbol szarmazd V. berlandieri PLANCH.
(56), V. riparia MicHX. (112) és V. rupestris SCHEELE (92) eredeti magonc SSR
ujjlenyomatdnak meghatarozasa.

2. Az allélméretek alapjan szinonimak bizonyitasa (20 lokuszban): ‘Halapi szagos’ -
‘Szagos kadarka’, ‘Ciganysz6lo’ - ‘Racfekete’, ‘Viraghegyi kadarka’ - ‘Olasz kadarka’,
‘Batuta neagra’ - ‘Mopach bial’.

3. Igazoltuk, hogy a vizsgalt nyolc ‘Kadarka’ valtozat (‘Ludtalpu kadarka’, ‘Ménesi
kadarka’, ‘Fiigeleveli kadarka’, ‘Kadarka kék bolondoshim’, ‘Kadarka kék
csillagvirag’, ‘Keresztes leveli kadarka’, ‘Lila keresztes levelii kadarka’, ‘Zold
keresztes leveli kadarka’) a ‘Kék kadarkd’- val azonos genotipus (20 lokuszban).

4. Bizonyitottuk, hogy az ‘Olasz kadarka’, a ‘Viraghegyi kadarka’, az ‘Oreg kadarka’, a
“Torok kadarka’ fajtak egyik sziildje a ‘Kadarka’ (20 lokuszban), mig a ‘Mészi kadarka’ a
‘Csokaszdlé’ leszarmazottja (20 lokuszban).

5. Tovabbi 44 fajta esetében erdsitettiilk meg, illetve pontositottuk a feltételezett szarmazast
mikroszatellit elemzéssel (9 lokuszban).

6. Az ‘Eger 2’ fajta szdrmazasat vizsgalva megallapitottuk, hogy azonos a ‘Seyve-Villard
12-375’ hibriddel.

7. 31 mikroszatellit lokuszban hataroztuk meg a ‘Csillam’, valamint a dokumentalt és az
altalunk meghatéarozott ,,uj” pedigrében résztvevd fajtdk SSR ujjlenyomatat. Elséként
bizonyitottuk, hogy a ‘Csillam’ fehérbor szdl6fajta a kék bogydji ‘Kékfrankos’ x ‘Seibel
4643 hibridje, amit a VvMYBAI ¢és VvMYBA2 gének allélpolimorfizmusanak
vizsgalataval is alatamasztottunk.

8. A ‘Nektar x ‘Jacquez’ magoncpopuldcioban a fehér és szines bogyohéj szinli genotipusok

kivéalogatasara alkalmas modszert dolgoztunk ki.
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5 (OSSZEFOGLALAS

Az értekezésben a molekularis markerek kiillonb6zd célu alkalmazasaval kapott
eredményeinket mutatjuk be. A sz6l6fajtak morfologiai jellemzését molekularis elemzéssel is
ki kell egésziteni ahhoz, hogy biztosan azonosithato legyen egy-egy fajta. igy mikroszatellit
DNS ujjlenyomattal jellemeztiink sz6l6fajtakat: (1) a ‘Kadarka’ fajtakort, illetve valtozatokat,
(2) Vitis vinifera L. genotipusokat, (3) ‘Seibel’ illetve ‘Seyve Villard’ eredetli hibrideket, és
(4) harom észak-amerikai Vitis faj magoncait.

Az SSR lokuszok szdmat ndvelve sziild-utdod kapcsolatokat hataroztunk meg. Emellett
bogyoszint meghatarozd génspecifikus primerek alkalmazasaval markerekre alapozott
szelekciot végeztiink egy szegregald populacidoban, amelyet egy fehér bogyoju,
aromaanyagokban gazdag borsz6léfajta (‘Nektar’) és egy lisztharmat-rezisztens fajta
(‘Jacquez’) keresztezésével allitottak eld. Ezt a markerrendszert alkalmaztuk a szarmazas
megerdsitésére az altalunk rekonstrualt ‘Csillam’ pedigréje esetén.

Eredményeinkkel bizonyitottuk, hogy az ampelografiai leirasok szerinti kiilonb6zd
‘Kadarka’ valtozatok (‘Ludtalpu kadarka’, ‘Ménesi kadarka’, ‘Fiigelevelii kadarka’, ‘Kadarka
kék bolondoshim’, ‘Kadarka kék csillagviragt’, ‘Keresztes levelii kadarka’, ‘Lila keresztes
levelll kadarka’, ‘Zold keresztes levelll kadarka’) a ‘Kadarka’ alapfajtaval 20 SSR lokuszban
azonos genotipusuak. Nem azonos a ‘K¢k kadarka’-val, de a K¢k kadarkd’-bol szarmazik és
egymassal megegyezik az ‘Olasz kadarka’ és a ‘Viraghegyi kadarka’. Ez is alatamasztja,
hogy fontos a szdl6fajtadk meghatdrozasat a morfologiai mellett, molekularis elemzéssel
kiegésziteni. Ezt a megallapitast erdsiti az is, hogy tovabbi szinonimakat azonositottunk az
Osszesen 30 ‘Kadarka’ fajtdhoz kothetd genotipus vizsgélata soran: ‘Halapi szagos’ - ‘Szagos
kadarka’; ‘Ciganysz6l6’ - ‘Racfekete’; ‘Batuta neagra’ - ‘Mopach bial’. A pedigré-
rekonstrukcio feltarta, hogy az ‘Olasz kadarka’, a ‘Viraghegyi kadarka’, az ‘Oreg kadarka’ és
a ‘Torok kadarka’ fajtak egyik sziil6je a ‘Kadarka’, mig a ‘Mészi kadarka’ a ‘Csokaszolo’
leszarmazottja. A ‘Sziirke kadarka’ és ‘Kék kadarka’ fajtakat 20 SSR lokusz alapjan sem
tudtuk megkiilonboztetni.

A keresztezéses nemesitéssel eldallitott 46 szdlofajta dokumentalt pedigréjét
mikroszatellit elemzéssel vizsgalva: (1) (abban az esetben, ha mindkét sziilét vizsgaltuk) 24
fajtdnal megerositettiik, 8 fajtanal kizartuk az egyik, mig 5 fajtdndl mindkét sziilét a
pedigrében; (2) (abban az esetben, ha egyik sziildt vizsgaltuk) 7 esetben megerdsitettiik, két
esetben kizartuk az elemzett fajtat a pedigrében. A mikroszatellit alapu dokumentalt pedigré
vizsgélatok esetén mas szerzOkhoz hasonléan mi is minimum 20 lokusz vizsgélatat

javasoljuk. A ‘Csillam’ fajta esetén 31 SSR lokusz vizsgalataval nemcsak kizartuk a ‘Seyve-
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Villard 12-375" x ‘Csabagyongye’ eredetet, hanem meghataroztuk, hogy ‘Kékfrankos’ x
‘Seiben 4643’ hibrid.

Az ‘Eger 2’ fajta eredetének vizsgalatat 8 hibridjének és feltételezett sziiljének (‘Seyve-
Villard 12-375’) mikroszatellit eredményeire alapoztuk. Bizonyitani tudtuk, hogy az ‘Eger 2’
azonos a ‘Seyve-Villard 12-375’ fajtaval.

Emellett a dolgozat keretében markerekre alapozott szelekcioval is foglalkoztunk, ehhez
génspecifikus markereket alkalmaztunk: a bogydszin meghatdrozdsban szerepet jatszo
VvMybAl és VvMybA2 transzkripcids faktor gének alléljeit tanulméanyoztuk.
20D18CB9 CAPS primerpar a V. aestivalis MICHX. faj egy genotipusa esetén egy 43 bp
méretli deléciot (vagy ugyanekkora inszercidt a V. vinifera L. szekvencidba) mutatott, igy a
V. aestivalis MICHX. eredetli sotét bogydju ‘Jacquez’ a fehér ‘Nektar’ fajtaval alkotott
eldrejelezheté a magoncok bogydszine.

A ‘Sziirke kadarka’ és ‘Kék kadarka’ fajtakat sem SSR, sem VvMybAl gén vizsgalata
alapjan nem tudtuk megkiilonbdztetni, igy tovabbi elkiilonitésiiket a VvMybA2 gén
mutacidira alapozva javasoljuk.

A ‘Csillam’ pedigréjét SSR elemzés mellett (31 lokusz) VvMybAl és VvMybA2 gének
mutacioinak vizsgalata alapjan is megerdsitettiik. A bogyo6szin markerek bevondsaval
molekularisan igazoltuk, hogy a két sotét bogyoszinii fajta keresztezésével létrehozott
‘Csillam’ azért fehér sz0l6, mert mindkét szil6tol a VvMybA1+Gretl és a VvMybA2 SNP

mutaciét hordozo ,,fehér” alléleket 6rokolte.
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6 SUMMARY

This thesis presents our results obtained with molecular markers used for various
purposes. The morphological characterization of grapevine cultivars must be supplemented
with a molecular analysis in order to safely identify a particular cultivar. Thus we have used
DNA fingerprinting to characterize (1) ‘Kadarka’ cultivars and varieties, (2) Vitis vinifera L.
genotypes, (3) hybrids of ‘Seibel’ / ‘Seyve Villard’ origin, and (4) the seedlings of three
North-American Vitis species.

We have identified parent-progeny relationships by increasing the number of SSR loci.
Furthermore, we have used gene-specific primers to perform marker-based selection in a
segregating population generated by crossing a white-berried aromatic wine grape cultivar
(‘Nektar’) with a PM resistant cultivar (‘Jacquez’). We have used this marker system to
confirm the origin in the case of our reconstructed ‘Csillam’ pedigree.

We have used our results to prove that the ampelographically different ‘Kadarka’
varieties (‘Ludtalptt kadarka’, ‘Ménesi kadarka’, ‘Fiigelevelt kadarka’, ‘Kadarka kék
bolondoshim’, ‘Kadarka kék csillagvirdgt’, ‘Keresztes levelll kadarka’, ‘Lila keresztes levelil
kadarka’, ‘Z61d keresztes levelli kadarka’) are of the same genotype as the basic ‘Kadarka’
cultivar in 20 SSR loci. ‘Olasz kadarka’ and ‘Viraghegyi kadarka’ are the same but they are
not identical with ‘Kék kadarka’. This fact also supports the need to supplement the
morphological characterization of grapevine cultivars with a molecular analysis. This
statement is further confirmed by the fact that we identified additional synonyms during our
study of a total of 30 genotypes that can be associated with the ‘Kadarka’ cultivar: ‘Halapi
szagos’ - ‘Szagos kadarka’; ‘Ciganysz6ld’ - ‘Racfekete’; ‘Batuta neagra’ - ‘Mopach bial’.
Our pedigree reconstruction work has revealed that ‘Kadarka’ is one of the parents of the
‘Olasz kadarka’, ‘Viraghegyi kadarka’, ‘Oreg kadarka’ and ‘Torok kadarka’ cultivars, while
‘Mészi kadarka’ is the progeny of ‘Csdkaszdld’. Regardless of the 20 SSR loci used, we
could not distinguish ‘Sziirke kadarka’ from ‘Kék kadarka’.

As to the microsatellite analysis of the registered pedigrees of 46 cross-bred grapevine
cultivars, (1) (when examining both parents) we have confirmed one of the parents for 24
cultivars and excluded one of the parents for 8 cultivars and both parents for 5 cultivars; (2)
(when examining one of the parents) we have confirmed the registered cultivars in 7 cases
and excluded them in 2 cases. As suggested by other authors, we also think that at least 20
loci should be examined for the microsatellite-based study of registered pedigrees. By
examining 31 SSR loci in the case of ‘Csillam’, we have not only excluded the registered

origin of ’Seyve-Villard 12-375" x ’Csabagyongye’ but established that the cultivar is the
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hybrid of *Kékfrankos’ x *Seiben 4643°. For the origin analysis of the Hungarian bred ‘Eger
2’ cultivar we have relied on the microsatellite results of its 8 hybrids and assumed parent
(‘Seyve-Villard 12-375”). We have proven that except for ‘Seyve-Villard 12-375’ no other V.
vinifera L. cultivar was involved in the pedigree.

Furthermore, we have performed marker-based selection with the use of gene-specific
markers: in particular, we have studied the VvMybAI and VvMybA2 transcription factor genes
that play a role in the determination of berry colour.

As the 20D18CB9 CAPS primer pair used to examine the mutation of the VvMybAl
gene responsible for berry colour detected a deletion of 43 bp in V. aestivalis MICHX. (or an
insertion into this sequence of the V. vinifera L. species), a simple PCR carried out with the
CAPS primer pair is sufficient to forecast the berry color of seedlings at the time of
examining the progeny population created by crossing the dark-berried ‘Jacquez’ (originating
from V. aestivalis MICHX.) with the white ‘Nektar’ cultivar.

Neither SSR nor V'vMybAl gene analyses were sufficient to distinguish ‘Sziirke kadarka’
from ‘K¢ék kadarka’, we suggest further studies in reliance of VvMybA2 gene mutations.

In addition to SSR analysis (31 loci), we have studied VvMybAI and VvMybA2 gene
mutations in order to confirm the pedigree of ‘Csillam’. Through the application of berry
colour markers, we have proven, on a molecular basis, that ‘Csillam’ — created by crossing
two dark-berried cultivars — is white because it inherited from both parents the “white” alleles

carrying the VvMybA 1+Gretl and VvMybA2 SNP mutations.
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32. abra: Az altalunk vizsgalt 31 SSR primer kromoszémakon valo lokalizacidja. Az SSR markerek sorrend;jét és tavolsagat DOLIGEZ et al.
(2006) altal publikalt 5 térképezett populacié konszenzus térképe mutatja be. Az atlagos tavolsag az SSR lokuszok kozott 3,3 cM. A kék
hattertiek a 9. tablazatban, a z6ld hatterliek a 10. tdblazatban, a piros hattertiek a 11. tabldzatban talalhatoak.
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32. abra: Az altalunk vizsgalt 31 SSR primer kromoszomakon valo lokalizacidjuk. Az SSR markerek sorrendjét és tavolsagat DOLIGEZ et al.
(2006) altal publikalt 5 térképezett populacio konszenzus térképe mutatja be. Az atlagos tavolsag az SSR lokuszok kozott 3,3 cM. A kék
hattertick a 9. tablazatban, a z6ld hattertiek a 10. tablazatban, a piros hattertick a 11. tdblazatban talalhatdak (folytatas).
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27. tablazat: A 383 minta jellemzése 9 mikroszatellit lokuszban. Az allélméreteket bp-ban adjuk meg. (Az azonos szinii cellak az azonos csoportba sorolt
magoncokat emeli ki)

VVS2 VVMD5 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 ViZag62 ViZag79
Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2
1. 1. | ‘Fugelevelii kadarka’ 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
2. 2. | ‘Fiszeres kadarka’ P.9 | 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
3. 3, bKadarka kek 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
olondoshim
4| 4 C‘;fg;rfiazef 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
5 5. | ‘Kadarka nemes’ P.8 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
6. 6. k‘jg;fﬁflfes leveli 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
7. 7. | “Kék kadarka’ 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
8. 8. kﬁg;‘rﬁfe“te“evel“ 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
9. 9. | ‘Ludtalpt kadarka’ 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
10. | 10. | ‘Ménesi kadarka’ 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
11. | 11. | ‘Szirke kadarka’ 134 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
2.1 12, kigﬁg’f“ms levelii | 434 | 154 | 228 | 228 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
13. | 13. | ‘Ciganysz6l&’ 134 | 134 | 228 | 242 | 253 | 259 | 244 | 244 | 182 | 196 | 248 | 248 | 261 | 267 | 208 | 208 | 240 | 254
14. | 14. | ‘Csokaszol6’ 134 | 146 | 234 | 234 | 251 | 251 | 246 | 260 | 182 | 186 | 238 | 262 | 253 | 259 | 208 | 208 | 240 | 254
15. | 15. | ‘Prokupac’ 144 | 154 | 228 | 242 | 253 | 253 | 254 | 260 | 182 | 182 | 274 | 274 | 241 | 273 | 198 | 208 | 246 | 262
16. | 16. | ‘Racfekete’ 134 | 134 | 228 | 242 | 253 | 259 | 244 | 244 | 182 | 196 | 248 | 248 | 261 | 267 | 208 | 208 | 240 | 254
17. | 17. | ‘Mészi kadarka’ 134 | 146 | 228 | 234 | 251 | 251 | 244 | 260 | 182 | 186 | 238 | 262 | 253 | 273 | 208 | 208 | 240 | 240
18. | 18. | ‘Olasz kadarka’ 134 | 154 | 228 | 240 | 253 | 259 | 244 | 244 | 182 | 186 | 230 | 250 | 251 | 273 | 208 | 208 | 252 | 262
19. | 19. | ‘Oreg kadarka’ 134 | 144 | 228 | 234 | 251 | 251 | 254 | 260 | 186 | 196 | 246 | 262 | 253 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
20. | 20. | ‘Torok kadarka’ 134 | 154 | 228 | 248 | 251 | 259 | 244 | 260 | 186 | 196 | 230 | 250 | 265 | 273 | 192 | 200 | 252 | 254
21. | 21. | ‘Viraghegyi kadarka’ 134 | 154 | 228 | 240 | 253 | 259 | 244 | 244 | 182 | 186 | 230 | 250 | 251 | 273 | 208 | 208 | 252 | 262
22. | 22. | ‘Bibor kadarka’ 134 | 144 | 228 | 228 | 243 | 259 | 244 | 260 | 196 | 196 | 262 | 262 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 258
23. | 23. | ‘Erdei fehér 134 | 144 | 228 | 236 | 241 | 251 | 244 | 260 | 186 | 186 | 250 | 260 | 273 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
24. | 24. | ‘Fehér kadarka’ 134 | 144 | 228 | 242 | 251 | 259 | 244 | 244 | 196 | 196 | 230 | 250 | 251 | 273 | 192 | 208 | 252 | 252
25. | 25. | ‘Fekete muskotaly’ 134 | 134 | 228 | 236 | 235 | 251 | 244 | 252 | 182 | 196 | 248 | 270 | 265 | 273 | 190 | 200 | 252 | 252
26. | 26. | ‘Halapiszagos’ 134 | 134 | 228 | 228 | 241 | 251 | 254 | 260 | 182 | 196 | 238 | 248 | 261 | 273 | 190 | 200 | 252 | 252
27. | 27. | ‘Szagos kadarka’ 134 | 134 | 228 | 228 | 241 | 251 | 254 | 260 | 182 | 196 | 238 | 248 | 261 | 273 | 190 | 200 | 252 | 252
28. | 28. | ‘Génuaizamatos’ 134 | 152 | 228 | 238 | 251 | 251 | 252 | 258 | 180 | 184 | 260 | 260 | 253 | 273 | 198 | 198 | 250 | 250
29. | 29. | ‘Batuta nigra’ 134 | 144 | 234 | 248 | 243 | 251 | 244 | 254 | 182 | 196 | 238 | 238 | 253 | 253 | 192 | 208 | 252 | 252
30. | 30. | ‘Mopah bautta’ 134 | 144 | 234 | 248 | 243 | 251 | 244 | 254 | 182 | 196 | 238 | 238 | 253 | 253 | 192 | 208 | 252 | 252
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Allel 1 | Allél2 | Allell | Allel2 | Allell | Allél2 | Allell | Allel2 | Alléll | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allél2 | Alléll | Allel2 | Allell | Allél2
31. 1. ‘Seibel 4643’ 126 134 228 252 247 259 240 244 182 190 254 262 241 251 182 192 246 264
32. 2. ‘Seibel 4986’ 134 134 228 252 245 247 240 244 182 190 254 260 251 273 192 192 242 264
33. 3. ‘Seibel 5279’ 134 144 228 252 247 259 240 258 182 186 246 262 237 251 186 192 246 260
34. 4. ‘Seibel 5455’ 126 134 228 252 247 259 240 244 182 190 254 262 241 251 182 198 246 264
35. 3. ‘Seibel 7053’ 134 140 228 238 255 265 244 244 190 190 230 238 251 257 198 208 252 264
36. 6. ‘Seibel 8745’ 134 140 246 266 247 255 244 244 182 190 236 238 257 257 192 198 246 264
37. 7. ‘Seyve-Villard 5-247’ 134 146 228 254 241 247 240 258 182 190 238 254 251 273 182 192 264 264
38. 8. ‘Seyve-Villard 5-276’ 134 134 228 254 241 247 240 240 190 190 238 254 251 273 182 192 264 264
39. 9. ‘Seyve-Villard 12-286’ 134 144 228 234 241 255 244 244 182 190 238 260 241 257 182 198 258 264
40. 10. | ‘Seyve-Villard 12-303 136 144 234 238 241 241 258 258 182 190 236 238 241 257 182 198 258 264
41. 11. | ‘Seyve-Villard 12-309° 134 146 228 234 241 241 244 244 190 194 236 238 257 273 182 198 252 264
42. 12. | ‘Seyve-Villard 12-327° 134 144 228 238 241 251 244 244 182 182 238 246 241 257 182 208 258 264
43. 13. | ‘Seyve-Villard 12-347° 136 144 234 238 241 241 258 258 182 190 236 238 241 257 182 198 258 264
44. 14. | ‘Seyve-Villard 12-358° 134 144 238 240 241 255 182 190 236 260 182 198 258 264
45. 15. | ‘Seyve-Villard 12-346° 136 146 228 234 241 241 258 258 182 182 236 260 273 273 182 198 246 258
46. 16. | ‘Seyve-Villard 12-375 134 144 234 238 241 255 244 258 182 190 236 238 241 257 182 198 258 264
47. 17. | ‘Seyve-Villard 12-390° 136 146 228 234 241 255 244 258 182 190 236 260 257 273 182 198 246 264
48. 18. | ‘Seyve-Villard 12-395° 134 144 238 238 241 251 244 258 182 182 236 238 257 273 182 208 252 258
49. 19. | ‘Seyve-Villard 18-315° 140 144 228 238 241 265 244 258 190 190 236 238 257 273 182 208 252 264
50. 20. | ‘Seyve-Villard 18-402’ 136 136 234 246 241 247 244 258 190 194 230 238 241 273 192 198 246 264
51, 21. | ‘Seyve-Villard 20-365° 134 146 238 240 255 255 244 258 186 190 236 238 257 273 190 198 242 264
52. 22. | ‘Seyve-Villard 20-473 134 136 240 240 255 255 244 258 182 190 238 246 257 273 190 198 242 264
53. 23. | ‘Seyve-Villard 23-473 134 146 228 234 247 255 244 258 182 190 236 254 257 273 192 198 246 264
54. 1. ‘Bianca’ 134 152 230 238 245 255 244 252 186 190 220 238 257 273 198 198 242 264
55. 2. ‘Csillam ° 134 144 228 228 247 253 240 258 190 194 248 262 251 251 192 208 254 264
56. 3. ‘Dunagydngye’ 134 144 228 252 247 251 240 252 182 182 248 260 251 273 192 208 246 264
57. 4. ‘Eszter’ 144 154 238 238 251 255 244 248 182 190 220 238 241 273 182 190 248 258
58. 5. ‘Fanny’ 134 150 238 238 241 253 244 252 182 186 236 236 257 273 182 192 258 258
59. 6. ‘Fléra’ 134 156 234 238 249 255 244 244 190 194 238 246 241 261 198 198 252 264
60. 7. ‘Gocsei zamatos’ 134 144 228 238 241 251 244 244 180 182 238 248 241 257 182 208 258 258
61. 8. ‘Lidi’ 134 156 238 238 247 255 244 248 182 182 238 246 257 273 198 198 258 258
62. 9. ‘Medina’ 134 134 228 238 247 255 244 244 180 190 248 260 241 265 192 198 254 264
63. 10. | ‘Nero’ 134 154 228 238 251 255 244 244 180 182 236 270 241 257 192 198 258 262
64. 11. | ‘Palatina’ 134 144 238 238 241 251 244 258 180 190 238 270 257 273 182 208 258 264
65. 12. | ‘Pdloskei muskotaly’ 144 144 234 238 241 247 258 258 182 182 236 246 257 257 182 192 258 258
66. 13. | ‘Reflex’ 144 144 238 252 247 259 258 258 186 194 246 270 251 273 186 192 260 260
67. 14. | ‘Reform’ 134 144 228 238 251 259 244 258 182 186 262 270 251 273 186 190 260 260
68. 15. | ‘Refrén’ 134 150 228 234 251 259 240 252 186 194 262 270 251 273 186 190 260 260
69. 16. | ‘Sarolta’ 136 144 238 238 241 247 258 258 190 190 238 246 257 273 182 192 262 262
70. 17. | ‘Suzy’ 134 144 234 238 247 255 244 258 190 194 238 270 257 273 192 198 260 264
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VVS2 VVMD5 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 ViZag62 ViZag79
Allél 1 | Allél2 | Allel1 | Allél2 | Allél1 | Allél2 | Allél1 | Allel2 | Allél 1 | Allél2 | Allel1l | Allél2 | Allél1 | Allel2 | Allél1 | Allél2 | Alléll | Allél2
71. | 18. | ‘Teréz’ 136 | 144 | 238 | 238 | 241 | 247 | 258 | 258 | 182 | 196 | 236 | 236 | 257 | 273 | 182 | 208 | 258 | 260
72. | 19, | ‘Vértes csillaga’ 134 | 134 | 228 | 234 | 251 | 255 | 244 | 244 | 186 | 190 | 248 | 260 | 241 | 265 | 198 | 208 | 254 | 264
73. | 20. | ‘Viktor 134 | 152 | 228 | 230 | 241 | 243 | 244 | 252 | 182 | 186 | 220 | 238 | 257 | 273 | 198 | 198 | 242 | 262
74. | 21. | ‘Viktoria gyongye’ 136 | 136 | 228 | 240 | 247 | 251 | 240 | 258 | 186 | 186 | 246 | 270 | 271 | 273 | 192 | 208 | 254 | 262
75. | 22. | Zalagyongye 134 | 154 | 228 | 238 | 241 | 251 | 244 | 244 | 182 | 190 | 220 | 238 | 251 | 273 | 190 | 198 | 262 | 264
76. 1. | ‘Adila’ 134 | 140 | 232 | 232 | 243 | 251 | 244 | 244 | 180 | 182 | 260 | 270 | 253 | 265 | 188 | 192 | 262 | 262
77. 2. | ‘Boglarka’ 134 | 152 | 228 | 238 | 251 | 251 | 244 | 252 | 184 | 194 | 238 | 260 | 241 | 253 | 190 | 198 | 250 | 260
78. 3. | ‘Cegléd szépe’ 134 | 144 | 228 | 230 | 243 | 247 | 242 | 258 | 186 | 194 | 252 | 270 | 241 | 241 | 192 | 198 | 260 | 262
79. 4. | ‘Cserszegi fiiszeres’ 134 | 156 | 226 | 238 | 251 | 255 | 244 | 244 | 182 | 190 | 220 | 230 | 251 | 273 | 198 | 208 | 254 | 258
80. 5. | Favorit 136 | 144 | 238 | 240 | 251 | 251 | 258 | 258 | 180 | 186 | 220 | 238 | 241 | 273 | 190 | 198 | 242 | 254
81. 6. | ‘Generosa’ 144 | 152 | 226 | 234 | 243 | 261 | 252 | 252 | 186 | 190 | 238 | 280 | 241 | 257 | 192 | 198 | 240 | 254
82. 7. | ‘Karmin’ 134 | 134 | 228 | 236 | 243 | 259 | 242 | 244 | 182 | 186 | 230 | 262 | 251 | 273 | 198 | 208 | 246 | 252
83. 8. | ‘Korona’ 136 | 148 | 226 | 226 | 243 | 253 | 244 | 258 | 180 | 182 | 230 | 250 | 253 | 273 | 198 | 198 | 240 | 246
84. 9. rﬁl‘)sifgg dlné 136 | 150 | 238 | 238 | 251 | 253 | 244 | 252 | 182 | 196 | 246 | 270 | 273 | 273 | 196 | 208 | 258 | 260
8.1 0. xz;%s;yj?nosne 134 | 134 | 228 | 232 | 243 | 251 | 244 | 252 | 180 | 190 | 246 | 270 | 241 | 265 | 188 | 198 | 258 | 262
86. | 11. | ‘Narancsizi 138 | 144 | 228 | 238 | 241 | 251 | 244 | 258 | 186 | 190 | 220 | 270 | 241 | 241 | 190 | 208 | 258 | 262
87. | 12. | ‘Nektar 134 | 156 | 228 | 238 | 251 | 255 | 244 | 258 | 182 | 182 | 220 | 270 | 251 | 265 | 198 | 208 | 254 | 254
88. | 13. | ‘Patria 136 | 152 | 226 | 234 | 247 | 261 | 244 | 252 | 186 | 190 | 236 | 248 | 241 | 273 | 192 | 198 | 248 | 254
89. | 14. | ‘Rozalia 136 | 152 | 238 | 240 | 261 | 261 | 252 | 272 | 190 | 190 | 238 | 248 | 241 | 241 | 198 | 198 | 248 | 254
90. | 15. | ‘Zefir 150 | 152 | 226 | 236 | 237 | 247 | 252 | 252 | 190 | 196 | 220 | 236 | 241 | 273 | 192 | 198 | 240 | 254
91. | 16. | ‘Zeng® 134 | 144 | 226 | 230 | 243 | 245 | 244 | 252 | 186 | 194 | 270 | 280 | 257 | 273 | 192 | 198 | 242 | 254
92. | 17. | ‘Zenit 134 | 152 | 226 | 230 | 243 | 245 | 244 | 252 | 180 | 186 | 220 | 280 | 257 | 273 | 192 | 198 | 242 | 254
93. | 18. | ‘Ttalia’ 134 | 150 | 232 | 238 | 247 | 253 | 242 | 252 | 180 | 196 | 236 | 246 | 253 | 273 | 196 | 208 | 258 | 260
94. | 19. | ‘Hamburgi muskotaly” | 136 | 150 | 232 | 238 | 251 | 253 | 252 | 258 | 180 | 186 | 238 | 246 | 273 | 273 | 190 | 196 | 242 | 258
95. | 20. | ‘Kerner 152 | 156 | 226 | 238 | 251 | 261 | 244 | 252 | 186 | 190 | 230 | 238 | 273 | 273 | 198 | 200 | 242 | 246
96. | 21. | ‘Miller-Thurgaw’ 144 | 152 | 226 | 228 | 251 | 261 | 252 | 258 | 182 | 182 | 236 | 246 | 251 | 253 | 198 | 200 | 246 | 246
97. | 22 nﬂ:ﬁgﬁé‘f;‘?‘ 134 | 150 | 228 | 232 | 253 | 255 | 252 | 252 | 180 | 196 | 246 | 270 | 265 | 273 | 190 | 208 | 250 | 258
98. 1. | ‘Bicane’ 134 | 138 | 226 | 238 | 247 | 253 | 242 | 258 | 180 | 196 | 236 | 250 | 241 | 253 | 192 | 208 | 258 | 260
99. 2. | ‘Bouvier 134 | 152 | 230 | 230 | 235 | 245 | 252 | 252 | 186 | 194 | 220 | 270 | 273 | 273 | 198 | 200 | 242 | 254
100. | 5 rg;‘;fselass rouge 134 | 144 | 228 | 236 | 243 | 251 | 244 | 258 | 186 | 190 | 220 | 270 | 241 | 241 | 198 | 208 | 254 | 262
101. | 4. | ‘Csaba gyongye’ 134 | 154 | 238 | 238 | 251 | 251 | 244 | 244 | 182 | 182 | 220 | 270 | 273 | 273 | 190 | 208 | 258 | 262
102. | 5. | ‘Ezerjo’ 134 | 144 | 226 | 232 | 243 | 243 | 244 | 252 | 180 | 186 | 230 | 280 | 257 | 273 | 192 | 192 | 240 | 254
103. | 6. | “Gloria Hungariac’ 134 | 150 | 234 | 238 | 251 | 251 | 244 | 252 | 184 | 194 | 270 | 270 | 257 | 273 | 190 | 208 | 250 | 260
104. | 7. | ‘Harsleveld’ 134 | 144 | 226 | 232 | 243 | 251 | 242 | 244 | 186 | 190 | 230 | 250 | 265 | 273 | 192 | 208 | 240 | 254
105. | 8. | ‘Irsaioliver 136 | 156 | 226 | 238 | 251 | 253 | 244 | 258 | 182 | 182 | 220 | 270 | 251 | 273 | 208 | 208 | 254 | 258
106. | 9. | ‘Juhfark’ 136 | 144 | 226 | 234 | 243 | 251 | 244 | 258 | 180 | 196 | 250 | 250 | 253 | 265 | 198 | 208 | 240 | 252
107. | 10. | ‘Judit 134 | 144 | 228 | 238 | 243 | 251 | 252 | 258 | 182 | 182 | 270 | 270 | 265 | 273 | 192 | 208 | 254 | 262
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Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2 | Allél 1 Allél 2
108. | 11. | Kekfrankos 144 | 144 | 228 | 242 | 243 | 253 | 252 | 258 | 180 | 194 | 248 | 248 | 251 | 273 | 198 | 208 | 240 | 254
109. | 12. | "Keék trollingi 136 | 156 | 238 | 240 | 251 | 251 | 244 | 258 | 182 | 186 | 238 | 246 | 253 | 273 | 196 | 198 | 242 | 262
170, | 13. | ‘Leanyka’ 134 | 134 | 226 | 236 | 251 | 255 | 252 | 258 | 186 | 196 | 250 | 262 | 251 | 253 | 196 | 198 | 240 | 254
1L | 14. | Medoc noir 134 | 134 | 228 | 238 | 247 | 251 | 244 | 244 | 180 | 186 | 220 | 248 | 241 | 265 | 192 | 208 | 254 | 258
112. | 15. | Olaszrizling’ 136 | 152 | 226 | 238 | 251 | 261 | 258 | 272 | 186 | 190 | 248 | 260 | 241 | 273 | 198 | 200 | 254 | 254
113. | 16, | “Olimpia’ 134 | 136 | 238 | 238 | 247 | 251 | 244 | 258 | 186 | 196 | 236 | 270 | 273 | 273 | 182 | 208 | 254 | 260
114. | 17. | “Ottonel muskotaly’ 134 | 144 | 228 | 230 | 243 | 247 | 252 | 258 | 180 | 190 | 260 | 270 | 241 | 265 | 192 | 198 | 258 | 262
115. | 18. | “Pannonia kincse' 134 | 144 | 228 | 238 | 247 | 251 | 244 | 258 | 186 | 194 | 238 | 270 | 241 | 273 | 190 | 192 | 254 | 260
116. | 19. | “Petit bouschet 134 | 150 | 232 | 236 | 243 | 247 | 242 | 252 | 182 | 190 | 238 | 262 | 251 | 273 | 190 | 198 | 246 | 246
117. | 20. | ‘Rajnai rizling’ 144 | 152 | 226 | 232 | 253 | 261 | 252 | 258 | 182 | 190 | 230 | 236 | 251 | 273 | 200 | 208 | 246 | 246
118, | 21. | “Rosa menna’ 140 | 144 | 232 | 246 | 243 | 251 | 244 | 252 | 182 | 186 | 238 | 260 | 253 | 273 | 190 | 192 | 254 | 262
9. 22. ksl‘faﬁly‘foljee“ek 140 | 144 | 228 | 238 | 251 | 251 | 244 | 258 | 180 | 186 | 238 | 270 | 251 | 273 | 190 | 208 | 254 | 258
120. | 23. | “Sziirkebarat 138 | 152 | 230 | 240 | 243 | 251 | 242 | 252 | 186 | 190 | 220 | 238 | 241 | 273 | 192 | 208 | 242 | 248
121. | 24. | “Téli muskotaly’ 136 | 144 | 238 | 238 | 247 | 253 | 258 | 258 | 180 | 190 | 246 | 246 | 257 | 273 | 192 | 198 | 246 | 258
122. | 25. | “Tramin? 144 | 152 | 234 | 240 | 247 | 261 | 244 | 252 | 190 | 196 | 236 | 238 | 241 | 273 | 192 | 198 | 248 | 254
123. | 26. | ‘Zold szilvani 152 | 152 | 226 | 230 | 243 | 247 | 244 | 252 | 190 | 194 | 230 | 238 | 273 | 273 | 192 | 208 | 254 | 254
24 | 1 [ Vobell 132 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 262 | 262 | 192 | 192 | 244 | 244 | 251 | 257 | 224 | 224 | 256 | 256
125. | 2 |V berl 2 132 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 262 | 262 | 192 | 192 | 244 | 244 | 251 | 257 | 224 | 224 | 256 | 256
126. | 3. | V. berl3 132 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 262 | 262 | 192 | 192 | 244 | 244 | 251 | 257 | 224 | 224 | 256 | 256
127. | 4 |V berl 4 132 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 262 | 262 | 192 | 192 | 244 | 244 | 251 | 257 | 224 | 224 | 256 | 256
128. | 5. | V. berls 132 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 262 | 262 | 192 | 192 | 244 | 244 | 251 | 257 | 224 | 224 | 256 | 256
120. | 6. | V. berl. 6 136 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 252 | 192 | 206 | 236 | 236 | 257 | 267 | 200 | 216 | 248 | 252
130. | 7. | V. berl.7 136 | 136 | 238 | 238 | 237 | 237 | 262 | 262 | 192 | 206 | 236 | 236 | 257 | 281 | 200 | 200 | 252 | 252
131, | 8. | V. berl.8 136 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 262 | 192 | 192 | 236 | 292 | 273 | 281 | 200 | 200 | 252 | 252
132. | 9. |V berl.9 136 | 136 | 238 | 238 | 237 | 237 | 242 | 262 | 206 | 206 | 236 | 292 | 257 | 257 | 200 | 216 | 252 | 252
133, | 10 | V. berl 11 140 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 252 | 192 | 192 | 236 | 236 | 257 | 257 | 200 | 216 | 252 | 252
134, | 1L | V. berl 12 136 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 248 | 252 | 192 | 206 | 236 | 236 | 281 | 281 | 200 | 220 | 248 | 248
135. | 12 | V. berl 13 136 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 262 | 192 | 206 | 236 | 236 | 257 | 257 | 200 | 216 | 252 | 252
136, | 13 | V. berl 16 140 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 252 | 192 | 206 | 236 | 236 | 257 | 273 | 200 | 216 | 252 | 252
137. | 14 | V. berl 17 140 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 252 | 192 | 206 | 236 | 236 | 257 | 273 | 200 | 216 | 252 | 252
138, | 15 | V. berl 19 136 | 136 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 252 | 206 | 206 | 236 | 236 | 257 | 281 | 200 | 216 | 248 | 252
139, [ 16 | V. berl. 22 136 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 262 | 192 | 192 | 236 | 292 | 257 | 257 | 200 | 220 | 252 | 252
140, | 17 | V. berl 23 136 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 242 | 262 | 192 | 192 | 236 | 292 | 257 | 281 | 200 | 200 | 248 | 252
141 | 18 | V. berl 24 136 | 136 | 238 | 238 | 237 | 237 | 242 | 262 | 192 | 196 | 236 | 292 | 273 | 281 | 200 | 216 | 252 | 252
142 | 19 | V. berd. 25 136 | 136 | 238 | 238 | 237 | 237 | 242 | 242 | 206 | 206 | 236 | 236 | 273 | 281 | 200 | 216 | 252 | 252
143, | 20, | V. berl. 28 140 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 242 | 252 | 192 | 206 | 236 | 236 | 257 | 281 | 200 | 200 | 252 | 252
144, | 21 | V. berl. 29 136 | 140 | 238 | 238 | 237 | 237 | 252 | 262 | 192 | 192 | 236 | 236 | 257 | 267 | 216 | 216 | 252 | 252
145. | 22 | V. berl. 30 136 | 136 | 238 | 238 | 237 | 237 | 262 | 262 | 206 | 206 | 292 | 292 | 267 | 281 | 216 | 216 | 252 | 252
146, | 23, | V. berl 31 136 | 136 | 238 | 238 | 237 | 237 | 242 | 252 | 206 | 206 | 236 | 292 | 257 | 257 | 220 | 220 | 252 | 252

106




10.14751/SZIE.2017.032

VVS2 VVMDS5 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VirZag62 VrZag79

Allel 1 | Allél2 | Allell | Allel2 | Allell | Allél2 | Allell | Allel2 | Alléll | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allél2 | Alléll | Allel2 | Allell | Allél2
147. 24. V. berl. 33 136 136 238 238 237 237 242 252 196 206 236 292 273 277 220 220 256 256
148. 25. V. berl. 34 136 140 238 238 237 237 252 262 192 192 292 292 257 281 200 216 256 256
149. 26. V. berl. 36 136 140 238 238 237 237 252 262 192 192 236 236 257 281 200 200 256 256
150. 27. V. berl. 37 136 136 238 238 237 237 248 262 192 206 236 292 281 281 200 200 252 252
151. 28. V. berl. 38 140 140 238 238 237 237 252 252 192 192 236 292 257 267 200 216 256 256
152. 29. V. berl. 39 140 140 238 238 237 237 252 262 196 206 236 236 267 281 200 216 256 256
153. 30. V. berl. 40 136 136 238 238 237 237 262 262 206 206 236 236 257 257 200 216 256 256
154. 31. V. berl. 41 136 136 238 238 237 237 262 262 192 206 236 236 257 281 200 216 252 256
155. 32. V. berl. 42 136 136 238 238 237 237 262 262 196 206 236 236 257 281 200 216 240 256
156. 33. V. berl. 43 136 136 238 238 237 237 242 262 192 192 292 292 243 257 200 216 252 256
157. 34. V. berl. 44 136 136 238 238 237 237 262 262 206 206 292 292 257 257 220 220 252 252
158. 35. V. berl. 46 136 136 238 238 237 237 262 262 206 206 292 292 267 281 200 216 256 256
159. 36. V. berl. 47 136 140 238 238 237 237 262 262 206 210 236 236 257 267 200 220 256 256
160. 37. V. berl. 48 136 140 238 238 237 237 252 262 192 206 236 236 257 267 216 216 256 256
161. 38. V. berl. 49 136 136 238 238 237 237 242 252 192 206 236 236 267 281 200 200 252 252
162. 39. V. berl. 50 136 136 238 238 237 237 242 252 192 206 292 292 257 273 200 216 256 256
163. 40. V. berl. 51 136 140 238 238 237 237 252 262 192 206 236 292 257 281 200 216 256 256
164. 41. V. berl. 54 136 136 238 238 237 237 242 252 192 206 236 236 257 281 200 216 252 252
165. 42. V. berl. 56 136 136 238 238 237 237 248 262 192 206 236 236 257 281 200 200 252 252
166. 43. V. berl. 57 136 140 238 238 237 237 252 262 192 192 236 236 273 281 200 200 252 252
167. 44. V. berl. 58 136 140 238 238 237 237 248 262 192 206 236 236 281 281 200 220 252 252
168. 45. V. berl. 59 136 140 238 238 237 237 252 262 192 206 236 236 281 281 200 220 252 252
169. 46. V. berl. 60 136 140 238 238 237 237 252 262 192 196 236 236 257 263 200 200 252 252
170. 47. V. berl. 61 136 140 238 238 237 237 248 252 192 192 236 236 257 281 200 220 252 256
171. 48. V. berl. 62 136 140 238 238 237 237 252 262 206 210 236 236 257 263 200 200 252 252
172. 49. V. berl. 65 140 140 238 238 237 237 252 252 192 192 236 236 257 273 200 200 252 252
173. 50. V. berl. 68 136 140 238 238 237 237 252 262 192 206 236 236 257 281 200 220 252 252
174. 51. V. berl. 69 136 140 238 238 237 237 262 262 192 196 236 236 257 267 200 216 252 256
175. 52. V. berl. 70 136 140 238 238 237 237 262 262 192 196 236 236 257 267 200 216 256 256
176. 53. V. berl. 72 136 136 238 238 237 237 242 262 192 196 236 292 257 281 200 216 252 256
177. 54. V. berl. 73 136 136 238 238 237 237 242 252 192 206 292 292 257 267 200 200 252 252
178. 55. V. berl. 74 136 140 238 238 237 237 262 262 196 206 236 236 267 281 200 216 252 252
179. 56. V. berl. 77 136 136 238 238 237 237 262 262 196 206 292 292 267 281 216 216 252 252
180. L. V. rup. 1 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 237 251 200 206 258 258
181. 2. V. rup. 2 136 136 262 262 251 251 242 242 190 190 238 238 237 237 200 206 258 258
182. 3. V. rup. 3 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 237 251 200 206 258 258
183. 4. V. rup. 4 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 237 251 200 206 258 258
184. 5. V. rup. 5 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 237 251 200 206 258 258
185. 6. V. rup. 6 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 237 251 200 206 258 258
186. 7. V. rup. 7 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 237 251 200 206 258 258

107




10.14751/SZIE.2017.032

VVS2 VVMD35 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VrZag62 VrZag79

Allel 1 | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allel2 | Alléll | Allél2 | Allell | Allel2 | Allell | Allél2 | Alléll | Allel2 | Allell | Allél2
187. 8. V. rup. 8 136 136 262 262 239 245 242 242 190 190 238 238 237 237 200 206 254 254
188. 9. V. rup. 9 136 136 262 262 239 245 242 242 190 190 238 238 237 237 200 206 254 254
189. 10. V. rup. 10 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 251 251 200 206 258 258
190. 1. V.rup. 11 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 251 251 200 206 258 258
191. 12. V. rup. 12 136 136 262 262 251 251 242 242 190 214 238 238 251 251 200 206 258 258
192. 13. V. rup. 13 136 136 252 262 251 255 242 262 190 202 238 250 251 251 206 206 258 258
193. 14. V. rup. 14 136 136 252 262 251 255 242 262 190 202 238 250 251 251 206 206 258 258
194. 15. V. rup. 15 136 136 252 262 251 255 242 262 190 202 238 250 237 251 206 206 258 258
195. l6. V. rup. 16 136 136 252 262 251 255 242 262 190 202 238 250 237 251 206 206 258 258
196. 17. V. rup. 17 136 136 252 262 251 255 242 262 190 202 238 250 237 251 206 206 258 258
197. 18. V. rup. 18 136 136 252 262 255 255 242 262 190 202 238 250 237 251 206 206 258 258
198. 19. V. rup. 19 136 136 252 262 255 255 242 262 190 202 238 250 237 251 206 206 258 258
199. 20. V. rup. 20 136 136 252 262 255 255 242 262 190 202 238 250 237 251 206 206 258 258
200. 21. V. rup. 21 136 136 252 262 255 255 242 262 190 202 238 250 237 251 206 206 258 258
201 22. V. rup. 22 136 136 252 262 255 255 242 262 190 202 238 250 237 251 206 206 258 258
202 23. V. rup. 23 136 136 252 262 251 255 242 262 190 202 238 250 251 251 206 206 258 258
203 24. V. rup. 24 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
204 25. V. rup. 25 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
205 26. V. rup. 26 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
206 27. V. rup. 27 140 144 236 252 245 251 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
207 28. V. rup. 28 140 144 236 252 245 251 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
208 29. V. rup. 29 140 144 236 252 245 251 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
209 30. V. rup. 30 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
210 31. V. rup. 31 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
211 32. V. rup. 32 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
212 33. V. rup. 33 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
213 34. V. rup. 34 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
214 35. V. rup. 35 140 144 236 252 239 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
215 36. V. rup. 36 140 144 236 252 245 245 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
216 37. V. rup. 37 140 144 236 252 245 251 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
217 38. V. rup. 38 140 144 236 252 245 251 242 262 182 208 238 262 251 251 192 206 246 258
218 39. V. rup. 39 136 136 236 252 239 245 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
219 40. V. rup. 40 136 136 236 252 239 251 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 246 258
220 41. V. rup. 41 136 136 236 252 239 251 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
221 42. V. rup. 42 136 136 236 252 239 251 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
222 43. V. rup. 43 136 136 236 252 239 245 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
223 44. V. rup. 44 136 136 236 252 239 245 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
224 45. V. rup. 45 136 136 236 252 239 245 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
225 46. V. rup. 46 136 136 236 252 239 251 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
226 47. V. rup. 47 136 136 236 252 239 251 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
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VVS2 VVMD35 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VrZag62 VrZag79

Allel 1 | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allel2 | Alléll | Allél2 | Allell | Allel2 | Allell | Allél2 | Alléll | Allel2 | Allell | Allél2
227 48. V. rup. 48 136 136 236 252 239 251 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
228 49. V. rup. 49 136 136 236 252 239 251 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
229 50. V. rup. 50 136 136 236 252 239 245 242 242 208 208 250 262 251 251 200 200 258 258
230 51. V. rup. 51 136 136 236 252 239 251 242 242 208 208 250 262 251 251 200 206 258 258
231 52. V. rup. 52 136 136 236 252 239 245 242 242 208 208 250 262 251 251 200 200 258 258
232 53. V. rup. 56 136 136 252 262 251 255 242 262 202 214 238 250 251 251 200 206 258 264
233 54. V. rup. 57 140 140 236 252 255 255 242 262 202 202 244 244 237 237 200 200 258 258
234 55. V. rup. 58 136 140 236 252 255 255 242 262 202 202 220 244 251 251 200 200 258 258
235 56. V. rup. 59 140 140 236 252 255 255 242 262 208 208 250 250 237 237 200 200 258 258
236 57. | V- rup. 60 136 136 252 252 255 255 242 242 208 208 220 244 237 237 176 200 258 258
237 58. | V.rup. 61 140 140 236 252 255 255 242 242 202 208 220 244 237 237 176 200 258 258
238 59. | V.rup. 62 140 140 236 252 251 251 242 262 202 202 244 250 251 251 176 184 258 258
239 60. | V.rup. 63 140 140 236 236 255 255 242 262 208 208 244 250 237 237 176 200 258 258
240 61. | V. rup. 64 140 140 236 252 251 251 242 262 202 214 244 244 237 251 176 192 258 258
241 62. | V.rup. 65 140 140 252 252 255 255 242 242 202 202 244 244 237 237 176 200 258 258
242 63. | V. rup. 66 140 140 236 252 255 255 242 242 202 208 220 244 237 251 176 200 258 258
243 64. | V.rup. 67 140 140 236 236 255 255 242 262 208 208 244 250 237 237 176 176 258 258
244 65. | V. rup. 68 144 144 252 252 255 255 262 262 202 202 244 250 237 251 176 200 258 258
245 66. | V. rup. 69 140 144 252 252 251 251 262 262 202 202 244 250 237 251 176 200 258 258
246 67. | Vorup. 70 140 140 252 266 255 255 242 262 202 208 220 244 237 237 200 200 258 258
247 68. | Vorup. 71 136 140 236 236 251 255 242 262 202 202 220 244 237 251 176 200 258 264
248 69. | V.rup. 72 140 140 252 252 251 251 242 242 202 208 244 250 237 251 176 200 258 258
249 70. | V.rup. 73 140 140 236 252 251 251 242 262 208 208 220 250 251 251 176 200 258 258
250 71. | V.rup. 74 140 140 236 252 255 255 262 262 208 208 244 250 251 251 176 184 258 258
251 72. | Vorup. 75 144 144 236 252 251 255 242 262 208 208 244 250 251 251 184 200 258 258
252 73. | Vorup. 76 140 140 236 236 255 255 242 242 202 202 220 244 237 251 184 200 258 258
253 74. | V.orup. 77 140 140 236 236 255 255 242 242 202 202 220 244 251 251 200 200 258 258
254 75. | Vorup. 78 140 140 236 252 251 255 242 242 208 208 220 250 237 251 176 200 258 258
255 76. | V.rup. 79 140 140 236 252 251 251 242 262 208 208 220 250 237 237 176 192 258 258
256 77. | V. rup. 80 140 144 236 252 255 255 242 262 202 208 244 244 237 251 176 200 258 258
257 78. | V. rup. 81 140 140 236 266 251 255 262 262 202 202 220 250 237 251 176 200 258 258
258 79. | V.rup. 82 140 140 236 266 245 255 242 242 202 202 220 250 237 251 200 200 258 258
259 80. | V.rup. 83 140 140 236 252 251 251 242 242 202 208 220 250 251 251 176 200 258 258
260 81. | V.rup. 84 136 136 236 252 251 255 242 242 202 202 220 250 237 237 184 200 258 258
261 82. | V.rup. 85 140 140 236 252 255 255 242 242 202 208 250 250 237 251 176 200 258 258
262 83. | V.rup. 86 140 140 252 266 251 255 242 242 202 208 250 250 237 251 176 200 258 264
263 84. | V.rup. 87 140 140 236 252 255 255 242 262 208 208 220 250 237 251 184 200 258 258
264 85. | V.rup. 89 140 140 252 252 255 255 242 262 208 208 220 250 237 251 176 200 258 258
265 86. | V.rup. 90 140 140 252 252 255 255 242 242 202 202 244 244 237 251 200 200 258 258
266 87. | V.rup.91 140 140 236 266 251 255 242 262 208 208 244 244 237 251 176 200 258 258
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VVS2 VVMD35 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VrZag62 VrZag79

Allel 1 | Allél2 | Allell | Allel2 | Allell | Allél2 | Allell | Allel2 | Alléll | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allél2 | Alléll | Allel2 | Allell | Allél2
267 88. | V.rup. 92 144 144 236 252 255 255 242 242 202 202 220 244 237 251 176 200 258 258
268 89. | V.rup. 93 136 140 236 236 251 255 242 262 202 202 220 250 237 251 176 200 258 258
269 90. | V. rup.96 140 140 252 252 255 255 242 242 202 202 220 244 237 251 200 200 258 258
270 91. | V.rup.97 140 140 236 252 255 255 242 262 202 208 220 244 251 251 176 200 258 258
271 92. | V.rup.98 140 140 236 252 255 255 242 262 202 208 220 244 251 251 184 200 258 258
272 1. V. rip. 1 140 140 266 266 251 251 240 240 198 216 238 244 241 253 192 192 264 264
273 2. V.rip. 3 140 140 266 266 263 263 240 258 198 198 238 238 253 253 192 192 258 258
274 3. V.rip. 4 134 140 266 266 251 251 240 240 216 216 218 238 241 253 192 192 258 264
275 4. V.rip. 5 140 140 266 266 243 251 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
276 5. V. rip. 6 140 140 266 266 263 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
277 6. V.rip. 7 140 140 254 266 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 258
278 7. V.rip. 8 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 234 244 241 253 192 192 264 264
279 8. V.rip. 9 140 140 266 266 263 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
280 0. V. rip. 10 140 140 266 266 263 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
281 10. | Vorip. 12 134 134 254 266 251 263 240 240 216 216 218 244 241 253 192 200 264 264
282 11. | Vorip. 13 140 140 266 266 263 263 240 240 216 216 234 234 241 253 192 192 264 264
283 12. |/V.rip. 14 140 140 254 266 251 251 240 240 216 216 238 252 241 253 192 192 264 264
284 13. [-V.rip. 15 134 140 266 266 251 251 240 240 216 216 244 244 241 253 192 192 258 264
285 14. |-V.rip. 16 134 140 266 266 251 251 240 240 216 216 234 234 241 253 192 192 264 264
286 15. |/V.rip. 17 140 140 266 266 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 264
287 16. |/V.rip. 18 140 140 266 266 263 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 264
288 17. [V rip. 20 140 140 266 266 251 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 258 258
289 18. |V rip. 21 140 140 266 266 263 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 258 258
290 19. |/V.rip. 22 140 140 266 266 243 251 240 240 216 216 238 244 241 253 192 192 264 264
291 20. | V.rip. 23 134 140 254 266 251 263 240 240 198 216 238 244 241 241 182 192 258 258
292 21. | Vorip. 24 140 140 254 254 251 263 240 240 208 216 238 238 241 253 192 200 258 258
293 22. [V.rip.25 140 140 266 266 243 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
294 23. [ V.rip. 26 134 140 254 266 243 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
295 24. ['V.rip. 27 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
296 25. [ V.rip. 28 140 140 266 266 251 263 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
297 26. V. rip.30 140 140 254 266 251 251 240 240 208 216 238 238 241 253 192 192 264 264
298 27. [V.rip. 31 140 140 266 266 243 251 240 240 216 216 234 234 241 253 192 192 264 264
299 28. [V.rip.33 140 140 266 266 243 251 240 240 198 216 234 234 241 253 192 192 264 264
300 29. [ V.rip. 34 140 140 254 266 263 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 200 264 264
301 30. |/V.rip. 35 140 140 266 266 243 251 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
302 31. [ V. rip. 36 140 140 254 266 251 263 240 240 208 216 238 238 241 253 192 192 258 258
303 32. |-V rip. 38 134 140 266 266 251 251 240 240 198 216 234 244 241 253 192 192 264 264
304 33. |-V rip. 39 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 238 244 253 253 192 192 264 264
305 34. | V. rip. 40 140 140 266 266 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 264
306 35. [[V.rip. 41 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
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VVS2 VVMD35 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VrZag62 VrZag79

Allel 1 | Allél2 | Allell | Allel2 | Allell | Allél2 | Allell | Allel2 | Alléll | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allél2 | Alléll | Allel2 | Allell | Allél2
307 36. [V rip. 42 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 238 252 241 253 192 192 264 264
308 37. | Vorip. 43 140 140 266 266 243 243 240 240 198 198 238 238 241 253 192 192 264 264
309 38. [Vorip. 44 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 234 244 241 253 192 192 264 264
310 39. | Vorip. 46 140 140 254 266 243 263 240 240 216 216 234 234 241 253 192 192 264 264
311 40. V. rip. 47 140 140 254 266 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
312 41. |V rip. 48 134 134 266 266 251 263 240 240 216 216 234 244 241 253 192 192 264 264
313 42. [V.rip. 49 134 140 254 266 251 251 240 240 208 216 234 244 241 253 192 192 264 264
314 43. |-V rip. 50 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 234 244 253 253 192 200 264 264
315 44. |V rip.51 140 140 254 266 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
316 45. [-V.rip. 52 134 140 266 266 251 251 240 240 216 216 234 234 253 253 192 192 264 264
317 46. |-V rip. 54 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 244 244 241 253 192 192 264 264
318 47. |-V rip. 55 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 244 244 253 253 192 192 264 264
319 48. V. rip. 56 134 140 254 254 251 251 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
320 49. V. rip. 57 134 140 254 254 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
321 50. |'V.rip. 59 140 140 254 254 251 251 240 240 208 216 218 238 241 253 192 192 264 264
322 51. | V. rip. 60 140 140 254 266 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 258
323 52. V. rip. 61 134 140 254 254 251 251 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
324 53. [V rip. 62 140 140 254 254 251 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
325 54, V. rip. 63 140 140 254 266 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 258
326 55. |/V.rip. 64 140 140 254 254 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
327 56. |'V.rip. 65 140 140 254 254 243 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
328 57. |V. rip. 66 140 140 254 254 251 251 240 240 208 216 238 238 241 253 192 192 258 258
329 58. |'V.rip. 67 140 140 254 254 251 251 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
330 59. [V rip. 68 140 140 254 254 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
331 60. | V. rip. 69 140 140 254 254 251 251 240 240 198 216 234 238 253 253 192 192 264 264
332 61. [V.rip. 70 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
333 62. | V.rip. 71 140 140 254 266 263 263 240 240 216 216 234 234 253 253 192 192 264 264
334 63. | V.rip. 73 140 140 254 266 263 263 240 240 216 216 234 234 253 253 192 192 264 264
335 64. [V.rip. 74 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 234 234 241 253 192 192 264 264
336 65. [ V.rip. 75 140 140 254 254 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
337 66. [ V.rip. 76 140 140 266 266 251 263 240 240121361216 238 238 241 253 192 192 264 264
338 67. | V.rip. 77 140 140 254 254 251 251 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
339 68. [ V.rip. 78 140 140 254 266 251 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
340 69. [[V.rip. 79 140 140 266 266 251 263 240 240 216 216 238 244 241 253 192 192 258 258
341 70. |/V.rip. 80 140 140 266 266 243 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
342 71. V. rip. 81 140 140 254 266 251 251 240 240 216 216 244 244 241 253 192 192 258 264
343 72. |V rip. 82 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 234 244 241 253 192 192 264 264
344 73. V. rip. 83 140 140 254 254 263 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 200 264 264
345 74. | V. rip. 84 140 140 254 266 251 251 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
346 75. [V.rip. 85 134 140 254 266 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
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VVS2 VVMD35 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VirZag62 VrZag79

Allel 1 | Allél2 | Allell | Allel2 | Allell | Allél2 | Allell | Allel2 | Alléll | Allél2 | Allell | Allél2 | Allell | Allél2 | Alléll | Allel2 | Allell | Allél2
347 76. [V rip. 86 134 140 266 266 251 251 240 240 216 216 234 234 241 253 192 192 264 264
348 77. [V rip. 87 134 134 266 266 251 251 240 240 216 216 244 244 253 253 192 192 264 264
349 78. [V rip. 88 140 140 254 266 243 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
350 79. [V rip. 89 140 140 254 266 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 258
351 80. | V. rip.90 140 140 254 254 251 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
352 81. | V.rip. 91 140 140 254 254 251 251 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
353 82. | V.rip.92 140 140 254 266 243 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
354 83. V. rip. 93 140 140 266 266 243 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
355 84. | V.rip. 94 140 140 266 266 251 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
356 85. |-V.rip. 95 140 140 254 266 251 251 240 240 216 216 234 244 241 253 192 192 264 264
357 86. V. rip. 96 140 140 254 266 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
358 87. ['V.rip. 97 140 140 266 266 243 251 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
359 88. |'V.rip. 98 140 140 266 266 243 263 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
360 89. V. rip.99 134 140 254 266 251 263 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
361 90. [V rip. 100 140 140 266 266 243 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
362 91. |-V.rip. 101 140 140 266 266 251 263 240 240 198 216 234 244 241 253 192 192 264 264
363 92. |/V.rip. 102 140 140 254 254 251 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 264 264
364 93. [V rip. 103 140 140 254 266 251 251 240 240 216 216 244 244 241 253 192 192 264 264
365 94. [V rip. 104 140 140 254 266 251 251 240 240 216 216 244 244 241 253 192 192 264 264
366 95. [V.rip. 105 140 140 254 254 263 263 240 240 208 216 238 238 241 253 192 192 264 264
367 96. |'V.rip. 106 140 140 266 266 263 263 240 240 198 216 238 238 241 253 192 192 264 264
368 97. [[V. rip. 107 140 140 254 266 243 263 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 258
369 98. [ V. rip. 108 134 134 266 266 251 251 240 240 216 216 238 244 241 253 192 192 264 264
370 99. | V. rip. 109 140 140 254 266 263 263 240 240 208 216 234 244 253 253 192 192 258 258
371 100. |- V.rip. 110 140 140 266 266 251 263 240 240 216 216 244 244 241 253 192 192 264 264
372 101. V. rip. 111 140 140 254 266 251 263 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
373 102. [V rip. 112 140 140 266 266 251 263 240 240 216 216 238 238 253 253 192 192 264 264
374 103. [ V. rip. 113 140 140 266 266 243 251 240 240 216 216 238 238 241 253 192 192 258 258
375 104. [ V.rip. 114 140 140 266 266 251 263 240 240 208 216 238 238 241 253 192 200 258 258
376 105. | V.rip. 115 134 150 266 266 243 251 240 268 216 216 228 244 253 253 192 192 258 258
377 106. | V.rip. 116 134 150 254 266 251 251 240 268 216 216 228 244 253 253 192 192 258 258
378 107. | Vorip. 117 134 150 266 266 251 251 240 268 216 216 228 244 253 253 192 192 258 258
379 108. | V.rip. 118 134 150 266 266 243 251 240 268 216 216 228 244 253 253 192 192 258 258
380 109. | Vorip. 119 134 150 266 266 243 251 240 268 216 216 228 244 253 253 192 192 258 258
381 110. | V. rip. 120 140 140 266 266 251 263 240 240 208 208 228 244 253 253 192 200 258 258
382 111. | Vorip. 121 140 156 266 266 251 263 240 240 184 208 244 244 253 253 192 200 258 264
383 112. | Vorip. 122 140 140 254 266 251 263 240 240 208 208 218 244 253 253 192 200 264 264
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3-as szamu melléklet:

28. tablazat: Munkdnk sordn vizsgalt 24 intraspecifikus hibrid dokumentalt sziil6i keresztezése és fobb adatai
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Név Jelzése | Sziild 1 Sziilé 2 Nemesit | Allami | ogiegne | Felhasz:
és éve | elismerés nalés

‘Attila’ ‘Ropogos muskotaly ‘Rosa menna di vacca’ ‘Mathidsz Janosné muskotaly’ 1917 1963 Kocsis Csemege

‘Bibor kadarka’ CS4 “Kadarka * “Muscat boushet’ 1948 1974 | KozmA Bor
TUSNADI

‘Boglarka’ KM 159 ‘Génuai zamatos’ ‘Pannoénia kincse’ 1963 1979 SZEGEDI Csemege

‘Cegléd szépe’ ‘Chassela blanc croquant’ ‘Chasselas rouge royal’ 1903 1978 MATHIASZ Csemege

‘Cseszegi fliszeres’ ‘Irsai olivér’ ‘Tramini * 1960 1982 BAKONYI Bor

‘Favorit KM 3 ‘Chasselas Q. Vicroria White © | ‘Sz6l6skertek kiralyndje musotaly’ 1950 1968 SZEGEDI, EROS | Csemege
KURUCZ,

‘Generosa * K15 ‘Ezerjo ‘Piris tramini’ 1951 1995 KWASSER, Bor
BiRO

‘Kérmin * M2 ‘Kadarka ° ‘Petit bouschet’ 1951 1974 Kuruez, Bor
KWASSER

‘Korona 4/4 ‘Juhfark ‘Irsai olivér’ 1967 2001 BAKONYI

‘Kozma PéIné muskotaly’ CSE35 ‘Italia ¢ ‘Irsai olivér’ 1953 1984 Kozma Csemege

‘Mathiasz Janosné muskotaly’ ‘Muscat ottonel’ ‘Chasselas rouge de fonce’ 1902 1956 MATHIASZ Csemege

‘Narancsizii KM 4 ‘Chasselas Q Vicroria White © | ‘Széldskertek kirdlyndje musotaly’ 1950 2000 SZEGEDI Csemege

‘Nektar ¢ ‘Judit * ‘Cserszegi fliszeres’ 1970 1994 BAKONYI Bor

‘Panndnia kincse’ Poczik 2 ‘Szo6l6skertek kiralyndje’ ‘Cegléd szépe’ 1942 1959 POCZIK Csemege

‘Péatria 2/28 ‘Olasz rizling’ ‘“Tramini ° 1980 2001 BAKONYT Bor

‘Rozalia 2/22 ‘Olasz rizling’ ‘Tramini * 1980 2001 BAKONYI Bor

n?j;ig:gg] r’tek kiralyndje ‘Erzsébet kiralyné emléke’ ‘Csabagyodngye * 1916 1956 MATHIASZ Csemege

‘Zengd ¢ Badacsony2| ‘Harsleveli * ‘Leéanyka * 1951 1983 KIRALY Bor

‘Zefir ¢ Badacsony8| ‘Ezerjo ‘Bouvier ° 1951 1982 KIRALY Bor

‘Zenit ¢ Badacsony7| ‘Ezerjo ‘Bouvier * 1951 1976 KIRALY Bor

‘Italia * ‘Bicane * ‘Hamburgi muskotaly’

‘Hamburgimuskotaly ‘Alexandriai muskotaly’ ‘Frankenthali ¢

‘Kerner * ‘Kék trollingi’ ‘Rajnai rizling’ 1997

‘Miiller-Thurgau ° ‘Rajnai rizling’ ‘Z06ld szilvani’ 1891

Forras: HAJDU és ESIK (2001), CSEPREGI és ZILAI (1988).
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29. tablazat: Az altalunk vizsgalt 6 ‘Seibel’ és 17 ‘Seyve-Villard’ hibrid pedigréje, bogyohéj szine
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Szelekci6 Névy Sziil$ 1 Sziilé 2 Bosgzyl,‘r’lhq
1. ‘Seibel 4643¢ ‘Roi Des Noirs’ ‘Seibel 29° ‘Danugue’ Kék
2. ‘Aramon Du
‘Seibel 4986’ ‘Rayon d’Or’ ‘Seibel 405’ Gard’ Fehér

3. ‘Seibel 5279°¢ ‘Aurore’ ‘Seibel 788’ ‘Seibel 29’ Fehér
4. ‘Seibel 5455°¢ ‘Plantet’ ‘Seibel 867’ ‘Seibel 2524 ¢ | Kék
5. ‘Seibel 7053° ‘Chancellor’ ‘Seibel 5163’ ‘Seibel 880’ Kék
6. ‘Seibel 8745° ‘Seinoir’ ‘Seibel 5163’ ‘Seibel 880’ Kék
7. ‘Seyve-Villard 5-247’ ‘Seyval Noir’ ‘Seibel 5656’ ‘Seibel 4986° | Kék
8. . . . ‘Seyval ¢, ‘Seyval

Seyve-Villard 5-276 Blanc’ ‘Seibel 5656 | ‘Seibel 4986° | Fehér
9. . . s ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-286 ‘Seibel 6468> | ‘Subéreux’ Kék
10. | . . s ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-303 ‘Seibel 6468> | ‘Subéreux’ Fehér
11. | . . , | ‘Roucaneuf’ ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-309 ‘Seibel 6468° | ‘Subéreux’ Roézsaszin
12. | . . , | ‘LaRouge’ ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-327 ‘Seibel 6468° | “Subéreux’ | Kék
13. | . . s ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-347 ‘Seibel 6468° | “Subéreux’ | Kék
14. | . . s ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-358 ‘Seibel 6468° | “Subéreux’ | Fehér
15. | . . s ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-346 ‘Seibel 6468” | ‘Subéreux’
16. | . . , | “Villard balnc’ ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-375 ‘Seibel 6468° | “Subéreux’ | Fehér
17. | . . s ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-390 ‘Seibel 6468° | ‘Subéreux’ | Kék
18. | . . s ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 12-395 ‘Seibel 6468° | “Subéreux’ | Fehér
19. | . . , | “Villard Noir’ ‘Seibel 6905°,

Seyve-Villard 18-315 ‘Seibel 7053 | ‘Subéreux’ | Kék
20. | ‘Seyve-Villard 18-402’ ‘Seibel 7162’ ‘SV 12-308°
21. | . . , | ‘Dattier de St.

Seyve-Villard 20-365" | v/ jie ‘Panse’ ‘SV 12-358
22. | . . , | ‘Muscat St.

Seyve-Villard 20-473" | y; i ‘SV 12-129° | ‘Panse’
23. | ‘Seyve-Villard 23-657° | ‘Varousset’ ‘Seibel 4648’ ‘Seibel 5408’

Forras: http://www.chateaustripmine.info/Breeders/Seibel A.htm
http://www.chateaustripmine.info/Breeders/SeyveVillardB.htm




30. tdblazat: Munkank soran vizsgalt 22 magyar nemesitésii interspecifikus hibrid dokumentalt sziil6i keresztezése és fobb adatai
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Jelzés bejelenté Nemesites | Allami
Név ¢'zes bejelentes Sziilg1 Sziil62 L CMESIIES | indsités | Nemesité/k Felhasznalas
elott éve éve
‘Bianca * Egri csillagok 40 ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2’ | ‘Bouvier’ 1963 1982 CSIZMAZIA, Bor
BEREZNAI
‘Csillam ° CSTF 194 ‘Seyve Villard 12375’ ‘Csabagyongye * 1966 1997 Kozma Bor
‘Dunagydngye ° CSVTS5S ‘Seibel 4986’ ‘Csabagyongye 1966 1987 Kozma Bor
‘Eszter * R 65 ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2’ | ‘Magaracsi csemege 1. * 1969 1995 SZEGEDI Csemege
‘Fanny ° R78 ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2’ | ‘T¢éli muskotaly’x’Olimpia’ 1970 1995 SZEGEDI Csemege
‘Flora * R 73 ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2’ | ‘Magaracsi csemege 1. 1969 1995 SZEGEDI Csemege
‘Gocsei zamatos’ ‘Medoc noir’ ‘Seyve Villard 12286°/” Egerl’ 1957 1987 CSIZMAZIA, Bor
BEREZNAI
‘Lidi R 66 ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2’ | ‘Magaracsi csemege’ 1969 - SZEGEDI Csemege
‘Medina Egri csillagok 7 ‘Seyve Villard 12286’/ ‘Egerl’ | ‘Medoc noir’ 1959 1984 CSIZMAZIA, Bor
BEREZNAI
‘Nero Bornemissza ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2 * G‘ardonyl (:xeza (‘ Medoc noir 1965 1993 CSIZMAZIA, Csemege
Gergely 15 x ‘Csabagydngye ) BEREZNAI
“Palatina ¢ CSET 159 ‘Seyve Villard 12375’ Sz6l6skertek kirdlynoje 1966 1996 | Kozma Csemege
muskotaly
‘Polosketi . .. s ‘Gloéria hungariea’ X ‘Erzsébet
muskotaly’ R 10 Zalagyongye Kiralyné emléke’ 1967 1979 SZEGEDI Csemege
‘Refrén RF 16 ‘Gloria Hungariea’ ‘Seibel 5279’ 1964 1987 FURI, SZEGEDI Bor sarga
‘Reflex * RF 5 ‘Pannoénia kincse’ ‘Seibel 5279° 1964 FURI, SZEGEDI Csemege
‘Reform * RF 48 ‘Csabagydngye * ‘Seibel 5279° 1966 1987 FURI, SZEGEDI Bor
‘Sarolta * R 79, KM 309 ‘Zalagyongye ° ( Glona’ ),( Sz6l6skert’) x *Teli 1971 1995 SZEGEDI Csemege
muskotaly
‘Suzy ¢ ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2 ¢ | ‘Pannonia kincse’ 1962 1987 CSIZMAZIA, Bor
BEREZNAI
‘Teréz * R 58 ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2’ | ‘Olimpia’ 1969 1995 SZEGEDI Csemege
“Vértes csillaga’ Ecs2 ‘Seyve Villard 12286°/ ‘Egerl ‘| ‘Medoc noir’ 1987 CSIZMAZIA, Bor
BEREZNAI
‘Viktor EB10 ‘Zalagyongye ‘Kadarka’ 1970 - CSIZMAZIA, Bor
BEREZNAI
‘Viktoria gyongye’ CSFTI195 ‘Seyve Villard 12375’ ‘Csabagydngye’ 1966 1995 KozmA Bor
‘Zalagyongye Egri csillagok 24 ‘Seyve Villard 12375°/’Eger2 © | ‘Csabagyongye’ 1957 1970 g;@;ﬁfﬁ’ Bor

Forras: HAJDU és ESIK (2001), CSEPREGI és ZILAI (1988).
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4-es szamu melléklet:

31. tablazat: Az SSR alapu sziil6-utdd kapcsolatok kizarasanak vizsgalata a null allel probléma szemszogébol.

10.14751/SZIE.2017.032

Utod Sziil6 Sziilofajat és utdd esetén egymastdl kiilonbozo | Osszes A sziil6-utod
homozigéta genotipusu lokusz szama (0 allél vizsgalt SSR | kapcsolatot kizaro
meriil fel). lokusz lokuszok szdma.

szama.

‘Szagos kadarka’ ‘Fekete muskotaly’ 20 3

‘Szagos kadarka’ ‘Kadarka’ 1 20 8

‘Fehér kadarka’ ‘Erdei fehér’ 1 20 4

‘Miiller-Thurgau’ ‘Z01d szilvani’ 1 9 7

‘Cserszegi fiiszeres’ ‘“Tramini’ 9 3

‘Korona’ ‘Irsai olivér’ 1 9 4

‘Patria’ ‘Olaszrizling’ 9 1

‘Narancsizii’ ‘Sz6loskertek kiralyndje’ 9 1

‘Szobléskertek kiralyndje’ ‘Csabagyongye’ 9 2

‘Zefir’ ‘Harsleveli * 9 4

‘Zefir ‘Leanyka’ 9 4

‘Dunagydngye’ ‘Csabagyongye’ 9 5

‘Zalagyongye’ ‘Seyve-Villard 12-375’ 9 2

‘Csillam’ ‘Seyve-Villard 12-375’ 9 5

‘Csillam’ ‘Csabagyongye’ 2 9 7

‘Viktoria gyongye’ ‘Seyve-Villard 12-375’ 9 8

‘Viktoria gyongye’ ‘Csabagyongye’ 1 9 4

‘Poloskei muskotaly’ ‘Zalagyongye’ 2 9 6

‘Sarolta’ ‘Zalagyongye’ 1 9 3
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5-0s szamu melléklet:
32. tablazat: A lokuszonkénti allélfrekvencidk az 6t csoport vonatkozasaban

10.14751/SZIE.2017.032

1 2. csoport (“Seibel’, 3. csoport (V. 4. csoport (V. 5. csoport (V.
. csoport (V. . . s L L .
vinifera L.) Seyerﬂlard berlandieri riparia rupestris
hibridek) PLANCH.) MICHX.) SCHEELE)
VVS?2 (bp)
126 2,222
132 4,46
134 38,971 41,111 12,05
136 8,824 12,222 58,93 45,11
138 2,206
140 2,206 3,333 36,61 85,27 42,39
144 19,853 24,444 12,50
146 1,471 6,667
148 0,735
150 5,147 2,222 2,23
152 11,765 22,22
154 5,147 33,33
156 3,676 22,22 0,45
VVMDS 1. esoport 2. csoport 3. csoport 4. csoport 5. csoport
(bp)
226 14,706
228 27,206 28,889
230 5,882 2,222
232 8,824
234 7,353 15,556
236 5,147 34,78
238 19,853 35,556 100,00
240 4,412 5,556
242 3,676
246 0,735 2,222
248 2,206
252 6,667 42,93
254 2,222 31,70
262 19,57
266 1,111 68,30 2,72
VVMD7 1. csoport 2. csoport 3. csoport 4. csoport 5. csoport
(bp)
235 1,471
237 0,735 100,00
239 9,24
241 2,941 28,889
243 16,912 1,111 10,27
245 2,206 2,222 17,93
247 9,559 21,111
249 1,111
251 37,500 13,333 60,71 33,70
253 11,765 2,222
255 2,941 21,111 39,13
259 7,353 6,667
261 6,618
263 29,02
265 2,222
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32. tablazat: A lokuszonkénti allélfrekvenciak az 6t csoport vonatkozéasaban. (folytatas)

1. csoport (V.

2. csoport (“Seibel’,

3. csoport (V.

4. csoport (V.

5. csoport (V.

vinifera L) ‘SeyveVillard’ berlandieri riparia rupestris
) hibridek) PLANCH.) MICHX.) SCHEELE)
VV(II\)/]ID])DZS 1. csoport 2. csoport 3. csoport 4. csoport 5. csoport
240 12,222 97,32
242 5,147 12,50 70,65
244 37,500 45,556
246 0,735
248 2,222 4,46
252 24,265 5,556 33,04
254 4,412
258 18,382 34,444 0,45
260 8,088
262 50,00 29,35
268 2,23
272 1,471
VV(IQ/;])DN 1. csoport 2. csoport 3. csoport 4. csoport 5. csoport
180 12,500 4,444
182 23,529 37,778 8,15
184 2,206 0,45
186 24,265 12,222
190 13,971 36,667 14,13
192 51,79
194 5,882 7,778
196 17,647 1,111 8,93
198 10,71
202 29,89
206 37,50
208 6,25 41,85
210 1,79
214 5,98
216 82,59
VVMD28 1. csoport 2. csoport 3. csoport 4. csoport 5. csoport
(bp)
218 1,79
220 8,824 4,444 11,96
228 2,68
230 11,029 2,222
234 19,84
236 5,882 20,000
238 15,441 27,778 66,96 62,05 27,72
244 8,93 18,75 17,39
246 7,353 10,000
248 9,559 5,556
250 8,088 27,17
254 6,667
252 0,735 0,89
260 5,882 8,889
262 7,353 6,667 15,76
270 15,441 7,778
274 1,471
280 2,941
292 24,11
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32. tablazat: A lokuszonkénti allélfrekvenciak az 6t csoport vonatkozéasaban. (folytatas)

1. csoport (V.

2. csoport (“Seibel’,

3. csoport (V.

4. csoport (V.

5. csoport (V.

vinifera L) ‘SeyveVillard’ berlandieri riparia rupestris
) hibridek) PLANCH.) MICHX.) SCHEELE)
VV(II\D/]ID])D32 1. csoport 2. csoport 3. csoport 4. csoport 5. csoport
237 1,111 32,61
241 16,176 16,667 38,39
243 0,89
251 10,294 15,556 4,46 67,39
253 12,500 61,61
257 4,412 31,111 42,86
259 0,735
261 2,941 1,111
263 1,79
265 8,088 2,222
267 1,471 12,50
271 1,111
273 43,382 31,111 8,04
277 0,89
281 28,57
VrZag62 1. csoport 2. csoport 3. csoport 4. csoport 5. csoport
(bp)
176 14,67
182 0,735 24,444 0,45
184 3,80
186 4,444
188 1,471
190 11,029 6,667
192 20,588 21,111 95,54 9,24
196 3,676
198 22,794 31,111
200 6,618 50,89 4,02 38,59
206 33,70
208 33,088 12,222
216 28,57
220 11,61
224 8,93
Vr(sz;g)79 1. csoport 2. csoport 3. csoport 4. csoport 5. csoport
240 9,559 0,89
242 5,882 5,556
246 8,088 10,000 8,70
248 2,206 1,111 4,46
250 4,412
252 19,118 5,556 58,93
254 23,529 4,444 2,17
256 35,71
258 11,029 22,222 22,77 87,50
260 5,882 10,000
262 10,294 7,778
264 33,333 77.23 1.63
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33. tablazat: A csoportonkénti allélok szama a 9 lokuszban, a vart (He) és megfigyelt (Ho)
heterozigozitasok, és a PIC érték

120

2. csoport 3. csoport
1. csoport ‘Seibel’, ’ 4. csoport | 5. csoport
V. vinifera ‘Seyve v . .| V.riparia | V. rupestris
L. (68) Villard’ bff;ﬁﬁ?gn MICHX. SCHEELE
hibridek (56) ) (112) (92)
(45)
VVS2
Allél (db) 11 10 3 4 3
He 0,78 0.747654 0,52 0,26 0,61
Ho 0,83 0.822222 0,48 0,18 0,22
PIC 0,76 0,7163 0,42 0,24 0,52
n -0,033 -0.042667 0.0228 0.063 0.244
PI 0,07 0.094975 0.328 0.572 0.239
VVMD5
All¢él (db) 11 9 1 2 4
He 0,84 0.756790 0 0,43 0,66
Ho 0,80 0.800000 0 0,30 0,72
PIC 0,819 0,721 0 0,34 0,59
n 0.017 -0.024596 0 0.096 0.187
PI 0.042 0.094740 1 0.415 -0.037
VVMD7
Allél (db) 11 10 1 3 4
He 0,80 0.803457 0 0,54 0,70
Ho 0,81 0.866667 0 0,46 0,41
PIC 0,774 0,776 0 0,47 0,64
n -0.007 -0.035049 0 0.047 0.165
PI 0.062703 0.065984 1 0.286 0.151
VVMD25 1. csoport 2. csoport 3. csoport | 4. csoport 5. csoport
All¢él (db) 8 5 4 3 2
He 0,75 0.655309 0,63 0,05 0,42
Ho 0,79 0.555556 0,56 0,05 0,50
PIC 0,721 0,583 0,56 0,05 0,33
n -0.013 0.060263 0.0429 -0.001 -0.060
PI 0.095 1 0.180246 0.209 0.899 0.428
VVMD27
Allél (db) 7 6 4 4 5
He 0,81 0.699753 0,59 0,30 0,71
Ho 0,85 0.755556 0,55 0,27 0,51
PIC 0,79 0,648 0,50 0,28 0,66
n -0.02 -0.032830 0.0185 0.0265 0.114
PI 0.059 :0.141590 0.256 0.507 0.134
VVMD28
All¢él (db) 13 10 3 6 5
He 0,90 0.844444 0,49 0,56 0,78
Ho 0,82 0.955556 0,20 0,26 0,77
PIC 0,888 0,828 0,43 0,52 0,74
n 0.039 -0.060241 0.194 0.192 0.0046
PI 0.019 0.040589 0.324 0.238 0.083
VVMD32
All¢él (db) 9 8 8 2 2
He 0,75 0.753580 0,72 0,48 0,44
Ho 0,75 0911111 0,80 0,75 0,37
PIC 0,718 0,712 0,67 0,36 0,34
n -0.00012 -0.089834 -0.0546 -0.188 0.048
PI 0.08 0.101351 0.127 0.389 0.410
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33. tablazat: A csoportonkénti allélok szama a 9 lokuszban, a vart (He) és megfigyelt (Ho)
heterozigozitdsok, és a PIC érték. (folytatds)

2. csoport 3. csoport
1. csoport ‘Seibel’, ’ 4. csoport 5. csoport
V. vinifera ‘Seyve berl v dieri V. riparia | V. rupestris
L. (68) Villard’ ;iﬁﬁcl;n MICHX. SCHEELE
hibridek (56) ’ (112) 92)
(45)

VrZag62
Allél (db) 8 6 4 3 5
He 0,79 0.777531 0,64 0,08 0,71
Ho 0,83 0.888889 0,55 0,10 0,76
PIC 0,757 0,743 0,58 0,08 0,66
n -0.0338 -0.062648 0.05149 -0.003 -0.032
PI 0.081911 0.083813 0.188 0.839 0.137
VzRag79
Allél (db) 10 9 4 2 4
He 0,86 0.805185 0,53 0,35 0,23
Ho 0,72 0.755556 0,16 0,10 0,20
PIC 0,844 0,782 0,43 0,31 0,21
n 0.075 0.027493 0.2379 0.213 0.0159
PI 0.034 0.060862 0.317 0.482 0.611
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6-0s szamu melléklet:

Dendrogram using Average Linkage (Between Groups)

Rescaled Distance Cluster Combine
0 15

H h ; i 3
weits 107
write v ] H
werrr
werta i —
write 108
iz 12
izt 3
iz 1)
iz 14
vt o
v o
was “
i 1)
wrioa 101
vr103 95)

vrios 96
vist 73
Vras 40)
vis2 74
vig 9
viss 7]
viss 1
vit1o 102
visa 3
viss 49

vt 3

viso 45

vist 29

vz 30)

vrig 16

vise 78

s 66

vis2 47]

vize 3

vrion 93

vr4g 43

vrag 4

viar 79

vrios 100

vi4 E

wr1s 15

vizs 23 =
vrt1a 106

vizo 19

izt 20

wi7e il ——
viso 53

visa 56) —
V7 §

vizg 81

vizs 33

vise

o7

vr1a 105

vria

vz 3 L

wi7o 63 —

vizr

o

vizo 2 —
iz 4 1

vrss 58

vis2 8 —
visa 85

vr100 92

vi2s 2

vis §

vizs 3 —
vi2: 2

via7 89

iz 7

visa 90)

vize 25

vis 80)

vizs 27]

vri1z 104 I —
vias 7] —
visg 91

vist 46

vise 8

vein 103

vis 10) H
vr108 98

vis 7

w7 17]

rao 3

wi7e 68

vrio 1

vria 18

iz 3t

viga 7 E '—
vrios 97

vist 54

w7 69

visT 51

vis 61

e 70

e 7

vis2 55

viso 82

wi7s 7]

vz 9

vrss 57]

vis7 60)

vigt 83

vise 50)

visg 62

visg 5

Vi3

vi2a

vis

Heunischweiss

Cardonnay 2

33. abra: 9 SSR lokusz alapjan szerkesztett dendrogram a V. riparia MICHX. populéacioban.
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34. abra: 9 SSR lokusz alapjan szerkesztett dendrogram a V. rupestris SCHEELE

populacidban.
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9 KOSZONETNYILVANITAS

Ezlton szeretném megkdszonni témavezetdmnek, Dr. Kiss Erzsébet egyetemi tanarnak
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Koszonet illeti Dr. Kozma Palt, a Pécsi Tudomanyegyetem Szdlészeti €s Boraszati
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