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1. A munka előzményei, kitűzött célok 

1.1. A nemzetközi és hazai alma rezisztencianemesítés egyes vonatkozásai  

A nemes alma (Malus × domestica Borkh.) a legjelentősebb mérsékelt övi 

gyümölcsfaj. A termesztést kozmopolita fajták uralják világszerte, melyek 

jellemzően fogékonyak az alma fő betegségeivel szemben. A termesztés során 

alkalmazott növényvédelmi kezelések egyrészről nagy költséggel, másrészt 

komoly környezetterheléssel járnak világszerte. A megoldást kínáló rezisztens 

almafajták előállítása már a múlt században megkezdődött, és mára az 

almanemesítő műhelyek legfőbb célkitűzése a magas gyümölcsminőség 

garantálása mellett a betegség-ellenállóság elérése az új fajtákban (Laurens 

1998; Sansavini et al. 2004).  

 Az alma három fő betegsége, a ventúriás varasodás (Venturia inaequalis 

Cke./Wint.), az ervíniás tűzelhalás (Erwinia amylovora Burrill), valamint az 

almafa lisztharmat (Podosphaera leucotricha Ell. et Ev./Salm.). A 

rezisztencianemesítés elsősorban a varasodásrezisztenciára összpontosított a 

kezdetektől, de a lisztharmat ellenállóság elérése is már a XX. század elején 

megjelent a célok közt. A tűzelhalás kórokozója csupán 1958-ban érte el 

Európát (Peil et al. 2009), azonban mára a rezisztencianemesítés középpontjába 

került, a rezisztens fajták hiánya, illetve a hatékony növényvédőszerek 

elérhetetlensége folytán. 

 Hazánkban a Kertészeti és Élelmiszeripari Egyetem 

Gyümölcstermesztési Tanszékén (jogutód: BCE, ill. SZIE Gyümölcstermő 

Növények Tanszéke), 1960-ban indult almanemesítési program, melynek 

kiemelt célja különböző érési idejű, jó gyümölcsminőségű, lisztharmattal 

szemben ellenálló fajták előállítása volt (Kovács, 1985). A több betegséggel 

szembeni ellenállóságot és a kiváló gyümölcsminőséget megcélzó újabb 

rezisztencianemesítési program az 1990-es évek elején kezdődött a tanszéken 

(Tóth et al. 1994). A munka eredményeképp négy multirezisztens (‘Artemisz’, 
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‘Cordelia’, ‘Hesztia’, ‘Rosmerta’) és két integrált termesztésre javasolt toleráns 

fajta (‘Rodonit’ és ‘Karneol’) nyert állami elismerést, (Tóth et al. 2012; 

Tóth, 2016). 

1.2. Kárpát-medencei régi almafajták jelentősége 

A rezisztencianemesítés alapját a génforrásként alkalmazható genotípusok 

felkutatása jelenti. A modern fajtákon túl egyrészről vad almafajok, másrészről a 

termesztésből mára már kiszorult régi almafajták jöhetnek szóba, mint 

nemesítési génforrások. Így a hazai nemesítési program keretén belül sor került 

a Kárpát-medence régi almafajtáinak begyűjtésére, illetve génbankban való 

megőrzésére Soroksáron (Tóth, 2005). A régi fajták megóvása, illetve 

nemesítésbe történő bevonása megfelel a nemzetközi irányelveknek, valamint 

hozzájárulhat a vidék biodiverzitásának és kulturális értékeinek megőrzéséhez. 

 Nemzetközi szinten is egyre nagyobb figyelem fordul a biológiai 

sokféleség (syn.: biológiai diverzitás, biodiverzitás) témaköre felé, mely 

közvetve kiterjed a termesztett gyümölcsfajok sokféleségének kérdéskörére is. A 

Földművelésügyi Minisztérium (2016) által kiadott aktuális program 

(Magyarország élelmiszergazdasági programja 2016-2050) jelenleg is magában 

hordozza az 1992-ben létrejött nemzetközi riói egyezmény alapvetéseit, és célul 

tűzi ki a biológiai sokféleség növelését hazánkban. 

1.3. A betegség-ellenállóság genetikai háttere az almában 

Általánosságban a gazda-patogén kapcsolatra jellemző, hogy az evolúció során a 

gazdában rezisztenciagének (R gén), a kórokozóban pedig effektorokat kódoló 

avirulencia gének (Avr gén) jönnek létre, melyek specifikus kapcsolatban állnak 

egymással. Az egyes R és Avr gének közti kapcsolatot Flor (1942) írta le, aki azt 

”gene-for-gene” (gén a génnel szembeni - GFG) kapcsolatnak nevezte el. A 

GFG hipotézisből következik, hogy az R gének adta rezisztencia általában 

rasszspecifikus és vertikális rezisztenciáért felelős (Vanderplank, 1963). Úgy is 
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mondhatnánk tehát, hogy a modern felfogás szerint az R gének polimorf 

növényi gének, melyek GFG kapcsolaton alapuló betegség-ellenállóságot 

szabályoznak (Bent és Mackey, 2007). 

 A Malus-Venturia rendszerben az elsők közt igazolták a GFG kapcsolat 

jelenlétét (Williams és Shay, 1957), de a lisztharmat esetében is megfigyeltek 

monogénes öröklődésű qualitatív rezisztenciát (Krieghoff, 1995), melyet a 

különböző patogén rasszok képesek letörni. A tűzelhalás ellenállóságot 

komplex, poligenikus tulajdonságnak tekintette sokáig az irodalom. A legújabb 

kutatások szerint azonban a Malus-Erwinia kapcsolatra is jellemző az először 

Flor (1942) által megfogalmazott GFG kapcsolat; illetve a gazda rezisztenciáját 

esetenként csupán egyetlen rasszspecifikus fő gén (monogén) határozza meg 

(Vogt et al. 2014). 

1.4. Az almatermesztést veszélyeztető patogén rasszok elterjedése 

A rasszspecifikus ellenállóság mértéke tehát egyenesen következik az 

esetenként fertőzési nyomást kifejtő patogén törzsek virulenciájának 

összetételéből. A környező patogén rasszok felmérése egyrészről szükséges a 

szabadföldi ellenállóság szakszerű értékeléséhez, másrészt komoly 

epidemiológiai veszélyekre deríthet fényt. 

Erre az almatermesztésben legszemléletesebb példa a Vf rezisztenciagént áttörni 

képes 6-os rassz megjelenése, mely alapjaiban megrengette a bizalmat a 

varasodásrezisztens almafajták iránt (Parisi et al. 1993). Míg a lisztharmat és 

tűzelhalás terén, a különböző rasszok elterjedésének nyomon követésével 

kevesebb munka foglalkozik, addig a varasodásrasszok monitorozása elsősorban 

Európában, de nemzetközi szinten is átfogó módon zajlik napjainkban (Bus et 

al. 2011). 
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1.5. A rezisztenciagének monitorozásának lehetőségei 

A klasszikus nemesítés és a fajtaértékelés korábban kizárólag a fenotípus 

értékelése alapján zajlott. Sok tulajdonság esetében azonban a fenotipizálás nagy 

költséggel jár, vagy tetemes időt vesz igénybe. A rasszspecifikus ellenállóságot 

kódoló R gének jelenlétének fenotípus alapján történő megállapításához célzott 

patogén izolátumokkal történő mesterséges fertőzések szükségesek, mely bár 

egyes esetekben kivitelezhető (Bus et al. 2005), a nemesítés számára minden 

bizonnyal nem eléggé hatékony módszer. 

 A molekuláris vizsgálatok egyéb módon gyakorlatilag elérhetetlen 

minőségű információval szolgálhatnak a nemesítés és fajtaértékelés során 

(Collard és Mackill, 2008). Molekuláris markeranalízissel az egyes gének 

jelenléte gyorsan és hatékonyan monitorozható a genotípusokban. A markerekre 

alapozott nemesítés (MAB) érdekében számos tudományos publikáció 

foglalkozik a rezisztencia gének feltérképezésével, illetve az azok követésére 

alkalmas molekuláris markerek kidolgozásával. 

1.6. Kitűzött célok 

1. Régi fajták varasodással és lisztharmattal szembeni ellenállóságának 

szabadföldön történő fenotípusos értékelése. 

2. A Venturia inaequalis kórokozó hazai biotípusainak azonosítása. 

3. Régi almafajták, valamint a hazai nemesítésből származó új fajták és 

nemesítési génforrások varasodással, lisztharmattal és tűzelhalással 

szembeni ellenállóságának molekuláris markerezéssel történő 

karakterizálása. 

4. Új nemesítési génforrások kiemelése és genetikai szempontok alapján 

történő értékelése. 
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2. Anyag és módszer 

2.1. A vizsgálatok helyszíne 

A szabadföldi felmérések helyszínéül a SZIE Gyümölcstermő Növények 

Tanszékének Soroksáron található kísérleti telepe szolgált. A történelmi 

fajtagyűjteményben található régi almafajták valamint kereskedelmi 

kontrollfajták fái integrált növényvédelemben részesültek, míg a rezisztens 

fajtagyűjtemény, valamint az almanemesítési projekt kertjében nem végeztek 

számottevő növényvédelmi kezelést. 

 A genetikai vizsgálatokat a SZIE Gyümölcstermő Növények 

Tanszékének molekuláris biológiai laboratóriumában végeztük. Egyes 

műveletek (fragmentumhossz-analízis, szekvenálás) megbízás révén, 

laboratóriumi szolgáltatással lettek teljesítve. 

2.2. Vizsgált fajták 

Kutatómunkánk során 15 Venturia rasszindikátor fajtát, 57 régi magyar fajtát, 

valamint 12 hazai nemesítésből származó genotípust vizsgáltunk. Ezeken túl az 

egyes mérésekhez/vizsgálatokhoz további referencia fajtákat is alkalmaztunk. 

2.3. Szabadföldi felmérések 

Hat éven keresztül 2011-től 2016-ig vizsgáltuk 57 Kárpát-medencei régi 

almafajta varasodás és lisztharmat ellenállóságát. Fajtánként két egyedet 

vizsgáltunk a varasodás és lisztharmat gyakorisági értékein alapuló bonitálási 

skála segítségével (1. táblázat). A Venturia inaequalis rasszok jelenlétének 

monitorozásához használt 15 indikátorfajtát nyolc éven keresztül vizsgáltuk 

(2009-től 2016-ig). Évi két alkalommal végeztünk felméréseket. Varasodás 

esetében kizárólag az aktív sporulációkat, míg lisztharmat esetében a fertőződött 

hajtásvégeket vettük alapul a betegség detektálásánál. 
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1. táblázat. A varasodás/lisztharmat ellenállóság mértékének meghatározására szolgáló 
skála (Király et al. 2015) alapján 

Ellenállósági fokozat 
Sporuláló varas levél 

(db)/100 levél (db) 

Lisztharmatos hajtás 

(db)/50 hajtás (db) 
Skála 

Rezisztens 0 0 0 

Mérsékelten rezisztens 1-2 1-2 1 

Mérsékelten fogékony 3-10 3-5 2 

Fogékony 10-100 5-50 3 

Az időjárási paraméterek szabadföldi monitorozása a soroksári ültetvényen belül 

kihelyezett Agrárin Kft. (Szőlősgyörök, Magyarország) által forgalmazott 

iMETOS® rendszer segítségével történt. Az időjárási paraméterek alapján 

kiszámítottuk a varasodás fertőzés kockázatát kifejező Mills periódusok számát 

(Mills, 1944, MacHardy és Gadoury, 1989). 

2.4. Molekuláris vizsgálatok 

A soroksári kísérleti telepen gyűjtött hajtásrügyekből vagy fiatal levelekből a 

DNS-kivonást a QIAGEN DNeasy® Plant Mini kit (Hilden, Németország), 

vagy az E.Z.N.A.® Plant DNA kit (Norcross, Egyesült Államok) segítségével 

végeztük. 

 Összesen 20 különböző SSR és SCAR primert alkalmaztunk. A Kárpát-

medencei régi fajtákat 15 varasodás, lisztharmat, valamint tűzelhalás 

ellenállósággal asszociált markerrel vizsgáltuk, míg a hazai nemesítésből 

származó fajtákat/genotípusokat egy eltérő 14 varasodás és tűzelhalás 

ellenállósághoz kapcsolt markerekből álló sorral teszteltük. A primereket a 

Sigma-Aldrich® Kft.-től (Budapest, Magyarország) rendeltük meg. 

 A DNS-szakaszok felszaporítását Applied Biosystems (Foster City, 

USA) Thermal Cycler 2720 típusú PCR készülék segítségével végeztük. A 

PCR-hez DreamTaq™ Green PCR Master Mix (2×) kitet (Fermentas, Waltham, 
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USA) használtunk. A PCR termék végtérfogata 16 µl volt. A PCR készülék 

programját az irodalom alapján kisebb módosításokkal állítottuk be. 

 A SCAR markerek PCR termékeinek analízisét agaróz 

gélelektroforézissel végeztük. A futás 120 V-on 20 vagy 40 percig tartott. A 

festés GR Safe® (Lab Supply Mall, Gaithersburg, Egyesült Államok) 

segítségével történt. A minták kiértékelését UV fény alatt GeneRuler™ (Thermo 

Fisher Scientific, Waltham, Egyesült Államok) DNS létra (1 kb) segítségével 

végeztük. 

 A különböző fragmentumhosszok detektálását, illetve fragmentumok 

szekvenálását ABI Prism 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster 

City, Egyesült Államok) szekvenáló készülékkel a Biomi Kft. (Gödöllő, 

Magyarország) végezte el. A szoftveres kiértékelést SSR markerek esetében a 

Peak Scanner 2.0 szoftver (Thermo Fisher Scientific, Waltham, Egyesült 

Államok) segítségével végeztük. A szekvencia olvasatok kiértékeléséhez a 

GeneStudio™ Professional 2.2 (www.genestudio.com) szoftvert használtuk. 

2.5. Statisztikai értékelési módszerek 

Az alapstatisztikai számításokat a PASW Statistics 18 (SPSS®), valamint a 

Microsoft Excel v. 14.0  (Microsoft®)  programcsomagok segítségével 

végeztük. 
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3. Eredmények 

3.1. Régi almafajták varasodás és lisztharmat ellenállósága 

Szabadföldi felmérések alkalmával 57 régi almafajta varasodással és 

lisztharmattal szembeni ellenálló-képességét vizsgáltuk hat éven keresztül. A 

varasodás és lisztharmat fertőzöttség gyakorisági értékeit a megfelelő klimatikus 

paraméterek értékelésével egészítettük ki, illetve ellenőriztük az adatok 

statisztikai megbízhatóságát. A sokéves adatsokaság mindkét betegség esetében 

a növényvédelemben alkalmazott előrejelzési módszerek alapján várhatóak 

szerint változott az évek során. Szintén a vártaknak megfelelően, a kórokozók 

gyakoriság értékeinek exponenciális eloszlását tapasztaltuk mindkét kórokozó 

esetében, ami az adatok megbízhatóságát erősíti meg. A fajták mindhárom fő 

betegséggel szembeni ellenálló-képességének megállapításához adatainkat a 

tanszéken végzett Erwinia-val történő mesterséges fertőzések adataival 

egészítettük ki. Mindezek alapján tíz fajta bizonyult mindhárom betegséggel 

(varasodással, lisztharmattal és tűzelhalással) szemben ellenállónak: ʻAngyal 

Dezső’ , ʻBatul’, ʻDamjanich’ , ʻDániel féle renet’ , ʻSzemes alma’ , ʻPónyik’, 

ʻSikulai alma’, ̒Szabadkai szercsika’, ʻVilmos renet’. 

3.2. Venturia rasszok elterjedésése 

A Venturia inaequalis rasszok (1-7-es rasszok) hazai előfordulásának 

monitorozását 15 indikátor fajta fertőződésének nyolc éven keresztül tartó 

szabadföldi értékelésével végeztük (2. táblázat). Mivel a kórokozó rasszok 

elterjedése térben és időben nagy változékonyságot mutathat, a legfontosabb 

rasszok (6-os és 7-es rasszok) elterjedésének adatait gazdáktól gyűjtött 

információk és minták segítségével egészítettük ki. Ezek alapján az 1-es 3-as és 

5-ös Venturia rasszok jelenléte hazánkban szabadföldi felmérésekkel is jól 

megállapítható. A 4-es rassz jelenlétére az évek során semmilyen jel sem 

mutatott, míg a 2-es, 6-os valamint 7-es Venturia biotípusok jelenléte kellő 

mennyiségű és minőségű adat hiányában továbbra is kérdéses. 
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2. táblázat. Varasodás tünetek gyakorisága (0-3) rasszindikátor genotípusokon 
(Soroksár, 2009-2016) 

Fajta R gén¹ R gén (új)² 

2
0

0
9

 

2
0

1
0

 

2
0

1
1

 

2
0

1
2

 

2
0

1
3

 

2
0

1
4

 

2
0

1
5

 

2
0

1
6

 

Gala - - 3 3 3 3 3 3 3 3 

Golden Delicious Vg Rvi1 3 3 3 3 3 3 3 3 

Reka Vh2 Rvi2 0 3 0 0 0 0 0 0 

Malus ʻGeneva’ Vh3 Rvi3 3 3 3 3 3 3 3 3 

TSR18T13 Vh4 Rvi4 0 0 0 0 0 0 0 0 

OR45T132 Vm Rvi5 0 3 0 1 2 3 2 1 

Freedom Vf, Vpoly Rvi6 0 0 0 0 0 0 0 0 

Liberty Vf Rvi6 0 0 0 0 1 0 0 0 

Reglindis Vf Rvi6 0 0 0 0 0 0 0 0 

Remo Vf Rvi6 3 0 0 0 0 0 0 0 

Topaz Vf Rvi6 0 0 0 0 0 2 0 0 

Florina Vf, Vg Rvi6, Rvi1 0 0 0 0 0 0 0 0 

Prima Vf, Vg Rvi6, Rvi1 0 0 0 0 0 0 0 0 

Angold Vpoly - 3 3 1 1 2 1 1 1 

Produkta Vpoly - 3 3 1 0 1 1 1 1 

¹Rezisztenciagén régi neve; ²rezisztenciagén új neve a Bus et al. (2011) által javasolt 

GFG hipotézisen alapuló új nomenklatúra szerint 

3.3. Hazai nemesítésből származó genotípusok és régi fajták betegség-

ellenállóságának markeranalízise 

Molekuláris markeranalízissel hazai nemesítésből származó genotípusok, 

valamint a szabadföldön is vizsgált 57 régi fajta varasodással és tűzelhalással 

szembeni rezisztenciagénjeit és QTL-eit monitoroztuk. Utóbbiak lisztharmat 

rezisztenciáért felelős génjeit is vizsgáltuk, azonban csupán egyetlen fajtában, a 

Búzával érő almában azonosítottunk a lisztharmattal szembeni rezisztencia 

génre (Pl-2) utaló marker allélt. Ezen adatot erősíti, hogy a fajta a szabadföldi 

megfigyelések alapján is ellenállónak bizonyult lisztharmattal szemben. 

A markeranalízis számos esetben megerősítette a hazai nemesítésből származó 

genotípusok ellenállóságáért felelős fő rezisztenciagének fenotípus alapján 
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feltételezett öröklődését (3. táblázat). Erre jó példa, hogy a Malus floribunda-tól 

származó Rvi6 (Vf) varasodás rezisztenciagén minden esetben jelen van az új 

hazai rezisztens fajtákban (‘Artemisz’, ‘Cordelia’, ‘Hesztia’ ‘Rosmerta’). 

Bebizonyosodott, hogy az ʻArtemisz’ tűzelhalás ellenállóságáért a ʻFlorina’-ban, 

illetve Malus floribunda-ban azonosított rezisztencia QTL-ek (FLO5, FLO10, 

FB_MF) együttes jelenléte a felelős (4. táblázat.), mely szintén következik 

annak pedigréjéből. A markeranalízis eredményei számos esetben nem várt 

adatokkal támasztották alá az új fajták, illetve nemesítési anyagok ellenálló 

fenotípusát, úgy mint például a szabadbeporzású magoncként keletkezett 

‘Hesztia’ esetében, mely három különböző kapcsoltsági csoporton is hordoz 

tűzelhalás rezisztenciához kapcsolt allélokat (LG5, LG7, LG10). 

3. táblázat. Hazai nemesítésből származó genotípusokban varasodás R gének 
monitorozására alkalmas markerekkel detektált allélhosszok 

Fajta 
Rvi6 Rvi4 Rvi2=Rvi8 

AL07 AD13 OPL19 

Artemisz 570*/820 1100 433*/1200 

Cordelia 570*/820 1100 1200 

Hesztia 570*/820 1100 433*/1200 

Rosmerta 570*/820 1100 1200 

MA-14 570*/820 950*/1100 1200 

MR-16 (B-216) 570*/820 1100 1200 

MR-17 (B-203) 570*/820 1100 433*/1200 

MV-04 (GFV-04) 820 1100 1200 

Rodonit (MT-01) 820 1100 1200 

Karneol (MT-11) 820 1100 433*/1200 

Prima 570*/820 - - 

Malus pumila 'niedzwetzkyana' - 950*/1100 - 

Reka - - 433*/1200 

*Rezisztenciához kötött allélhossz 
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4. táblázat. Hazai nemesítésből származó genotípusokban az FBF7, FLO5, FLO10 és 
FB_MF QTL-ek monitorozására alkalmas markerekkel detektált allélhosszok 

Fajta 

FBF7 FLO5 FLO10 FB_MF 

Fenotípus 

(%)¹ 
A

E
1

0
-3

7
5

 

G
E

-8
0

1
9

 

C
h

0
5

e
0

6
 

C
h

0
2

b
0

7
 

C
H

0
1

f1
2

 

C
H

0
2

a
1

0
 

H
i0

7
f0

1
-F

 

Artemisz 375* 400 132/147 107/126* 152*/161 141/175* 206/219* R (14,3)² 

Cordelia 0 400 221 103/126* 148/161 139/145 206 MR (36,5)² 

Hesztia 375* 400 132/139* 103/126* 161 145 206/208 R (12,3)² 

Rosmerta 375* 400 221 105/126* 142/161 141/153 208/219* MR (35)² 

MA-14 0 400 145 103/108 148/161 153 206/219* MR (35)² 

MR-16 375* 400 145 108 152* 145/153 206/208 MR (31,6)² 

MR-17 0 700* 134/139* 103/126* 152*/161 147/175* 206 R (5,4)² 

MV-04 0 400 137/139* 105 152*/172 147/175* 201/204 (MS) 67,6² 

Rodonit 0 400 132/150 105/111 145/161 141/145 206/219* MR (50,7)² 

Karneol 0 400 145/158 103/111 148/161 145/153 206/208 R (12,5)² 

James 

Grieve 
375* 700* - - - - - - 

Florina - - 139*/150 126* 148/152* 153/175* - - 

Malus 

floribunda 
- - - - - - 206/219* - 

Prima - - - - - - - R (24,3)² 

Idared - - - - - - - S (86,1)² 

*Rezisztenciához kötött allélhossz; ¹ R -rezisztens, MR - mérsékelten rezisztens, MS - 

mérsékelten fogékony, S - fogékony; ² Mesterséges fertőzés hatására fertőződött 

hajtásvégek aránya (Tóth et al. 2012, Tóth et al. nem közölt adat) 

A régi fajták betegség-ellenállóságának markeranalízise során a Malus 

floribunda-tól származó Rvi6 (Vf) varasodás rezisztenciagént egyetlen fajtában 

sem sikerült kimutatni, azonban jellemző volt a Malus pumila R12740-7A 

szelekciójában azonosított R gének jelenléte, mely a közelebbi rokonságból 

fakadhat (5. táblázat). Az efemer varasodás rezisztenciagének jelenléte (Rvi1, 

Rvi8) szintén jellemző volt, mely azért is fontos adat, mert azok fenotípus 

alapján történő detektálása nem kivitelezhető. A legnagyobb számú varasodás 

rezisztenciához kötött allélt a ʻBatul’-ban találtuk. Adataink alapján legnagyobb 

valószínűséggel a fajta az Rvi4, Rvi8, és Rvi1 varasodás R géneket hordozhatja.  
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5. táblázat. Kárpát-medencei régi almafajtákban detektált legfontosabb varasodás-
rezisztencia allélok 

Fajta 

Rvi4 Rvi2 Rvi8 Rvi1 

Fenotípus 

(0-3)¹ 

A
D

1
3

 

C
H

0
5

e
0

3
 

C
H

0
5

e
0

3
 

O
P

L1
9

 

O
P

B
1

8
 

C
h

0
1

d
0

3
 

Batul 950* 164* 164 433*/1200 628/799* 138/157* R (0,45) 

Bereczki Máté 950*/1100 162/164* 162/165 1200 628/799* 140/142 MR (0,54) 

Budai Ignác 950* 164*/189 163/189 433*/1200 628 140/142 R (0,12) 

Csíkos óriás 

halasi 
1100/1300 161/172 161/172* 433*/1200 628/799* 136/142 R (0) 

Izletes zöld 950*/1100 164*/189 164/189 433*/1200 628 142/157* R (0) 

Kis Ernő 

tábornok 
1100 164*/184 164/184 433*/1200 628/799* 138/157* MR (0,75) 

Miskolci kormos 1100/1300 169/172 169/172* 433*/1200 0 136/157* MR (1,04) 

Pónyik 1100/1300 172/184 172*/184 433*/1200 628 136/142 R (0) 

Sándor cár 1100/1300 161/172 161/172* 433*/1200 628/799* 136/144 R (0) 

Vilmos renet 1100 162/172 162/172* 433*/1200 628 136 R (0,33) 

Prima - - - - - - - 

Malus sieversii 950*/1100 159/164* 159/164 - - - - 

Reka - 166/172 166/172* 433*/1200 628 - - 

Golden 

Delicious 
- - - - - 154/157* - 

*Rezisztenciához kötött allélhossz; ¹R -rezisztens, MR - mérsékelten rezisztens 

A tűzelhalás ellenállósággal asszociált QTL-ek régi fajtákban történő 

monitorozása során a Malus × ʻEvereste’ díszalmában leírt rezisztencia QTL-t 

egyetlen esetben sem sikerült azonosítanunk, azonban a ʻFiesta’ fajtában 

azonosított FBF7 QTL sok fajta (pl. ʻSikulai alma’) ellenálló fenotípusát 

magyarázta (6. táblázat). Érdekes módon a Malus robusta-tól származó 

FB_MR5 rezisztenciára utaló allélhosszt detektáltunk három régi fajtában 

(ʻBatul’, ʻKéresi muskotály’ és ̒Szabadkai szercsika’). Eredményünk nagy 

értéke, hogy ezáltal nemzetközi szinten is elsőként mutattuk ki kultúrfajtákban 

az FB_MR5 QTL-t, mely a legjelentősebb tűzelhalás rezisztencia faktor jelen 

tudásunk szerint. 
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6. táblázat. Kárpát-medencei régi almafajták tűzelhalás ellenállóság QTL-einek 
legfontosabb alléljai 

Fajta 

FBF7 FB_MR5 FB_E 

Fenotípus 

(%)¹ 

A
E

1
0

-3
7

5
 

G
E

-8
0

1
9

 

FE
M

4
7

 

FE
M

1
9

 

C
h

Fb
E

0
6

 

Batul 0 220/700 191/193/209*/216 157 237 21.45 

Cserepanya 375* 700/400* 191/193/216 134/157 237 55,5 

Kéresi muskotály 0 220 191/192/209*/216 132/155 237 14,55 

Pónyik 0 220 193/216 132/155 225/237 7,2 

Sikulai alma 375* 220/400* 191/193/216 132/157 233/237 7,2 

Simonffy piros 375* 220/400* 191/216 157/170 233/237 62,25 

Szabadkai szercsika 375* 220 191/192/193/209*/216 132/157 233/237 6,5 

Kisasszony 375* 220/700 191/193/216 132 237 86,5 

Tafota 375* 220/400* 191/193/200/216 124/134 233/237 50,75 

Vajki alma 375* 220/400* 191/193/200/216 124/134 233/237 41,2 

James Grieve 375* 220/400* - - - - 

Malus × robusta 5 - - 193/209*/216 132/150* - - 

Malus × 'Evereste' - - - - 273*² - 

Idared - - - - - 89,7 

*Rezisztenciához kötött allélhossz; ¹Mesterséges fertőzés hatására fertőződött 

hajtásvégek aránya Tóth et al. (2013) irodalmi adatai szerint; ²irodalmi adat 

(Parravicini et al. 2011) 

3.4. Az OPL19 amplikon szekvencia analízise 

A markerenalízis eredményei szerint az OPL19 marker allélja túlzott 

gyakoriságot mutatott. Ezen probléma tisztázása a jövőbeni markerezések 

szempontjából is érdekes lehet. A ʻBatul’ OPL19 szekvenciájának génbanki 

szekvenciákkal való összevetése során arra a következtetésre jutottunk, hogy a 

fogékony fajták esetében egy hasonló hosszúságú, de szekvenciájukban eltérő 

amplikont látunk, mely így a markeranalízis során tévesen vezethet a kapcsolt 

rezisztenciagének jelenlétének feltételezéséhez. Eredményeink azonban 

megerősítették, hogy a ʻBatul’ fajta hordozza az Rvi8-as varasodás 

rezisztenciagént. 
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3.5. Új tudományos eredmények 

1. Szabadföldi varasodás és lisztharmat felméréseim és korábbi tanszéki 

Erwinia kutatások eredményei alapján a régi almafajták közül öt újabb 

nemesítési génforrást emeltünk ki: ʻAngyal Dezső’, ʻCigány alma’, 

ʻDamjanich’, ̒Dániel féle renet’, ̒Szemes alma’. 

2. Varasodás rasszindikátor fajták fertőződésének nyolc éves szabadföldi 

értékelésével igazoltuk a Venturia inaequalis kórokozó hazai 

populációjának megváltozását. Ezek alapján az 1-es, 3-as és 5-ös rasszok 

előfordulása hazánkban szabadföldi felmérésekkel is jól megállapítható. A 

4-es rassz nincs jelen, míg a 2-es, 6-os valamint 7-es Venturia biotípusok 

jelenléte kellő mennyiségű és minőségű adat hiányában továbbra is 

kérdéses. 

3. Számos Kárpát-medencei régi almafajtában azonosítottuk a Vr 

rezisztencia génjeit (Rvi2 és Rvi4), illetve az Rvi1 és Rvi8 efemer géneket. 

4. Nemzetközileg elsőként mutattuk ki kultúrfajtákban az FB_MR5 QTL-t, 

mely a legjelentősebb tűzelhalás rezisztencia faktor jelen tudás szerint. 

5. A Gyümölcstermő Növények Tanszéken nemesített hat új rezisztens 

almafajtában, illetve fajtajelöltben (ʻArtemisz’, ʻHesztia’, ʻRosmerta’, 

MR-16, MR-17 és MA-14) markeranalízissel igazoltuk a sikeres 

génpiramidálást és génkombinálást a varasodással és tűzelhalással 

szembeni rezisztencia esetében. 
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4. Következtetések és javaslatok 

Számos régi fajtát emeltünk ki, melyek mind a fenotípusos vizsgálatok, mind a 

markeranalízis eredményei alapján jó betegség-ellenállósággal jellemezhetők. 

Ezek egyrészről a nemesítésben tölthetnek be fontos szerepet, másrészről 

betegség-ellenállóságuk alapján kiváló fajtái lehetnek az ökológiai 

gyümölcsösöknek. Tekintettel azonban arra, hogy termesztési célú felhasználás 

esetében további fajtajellemzők is meghatározók lehetnek, érdemes volna ezen 

fajták termesztési értékét több éves szabadföldi kísérletek útján meghatározni. 

Egyes fajták esetében (pl. ʻBatul’) számos változata létezik az alapfajtának. 

Ilyen esetekben a különböző változatok begyűjtése további lehetőséget nyithat a 

nemesítők és termesztők számára, nem beszélve a problémakör kulturális és 

vidékfejlesztési vonatkozásairól. 

 A Venturia inaequalis rasszok hazai előfordulása alapján az Rvi2-es és 

Rvi4-es rezisztenciagént hordozó fajták szélesebb körű alkalmazása volna 

indokolt a rezisztencianemesítésben. Mindazonáltal az Rvi2 esetében az OPL19 

markernél pontosabb markerre volna szükség. Indokolt lenne a jövőben a 

további rasszok nyomon követése, illetve a nemzetközileg használatos indikátor 

fajtasorokat az ország több pontján is elhelyezni. 

 Eredményeink alapján több fő gén együttes jelenléte esetén erősebb és 

stabilabb rezisztenciát tapasztalunk. Ezért is fontos volna a nemesítés során a 

jövőben is törekedni a molekuláris markerek alkalmazására. Ezáltal jól és nagy 

bizonyossággal észlelhető, ha egy fajta több fő rezisztenciagént is hordoz. A 

markeranalízis számos esetben megerősítette a hazai nemesítésből származó 

genotípusok ellenállóságáért felelős fő rezisztenciagének fenotípus alapján 

feltételezett öröklődését. Az eredmények nem csak azt bizonyítják, hogy az új 

hazai nemesítésű fajtákban több rezisztenciagén piramidált jelenléte figyelhető 

meg, mely stabil ellenállóságot biztosít, de a markeranalízis nemesítésben való 

hatékonyságára is felhívják a figyelmet. 
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