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Az az anya, aki gyermeke szivébe a természet szeretetét beojtotta, mesés kincsek birodalmaval

ajandékozta meg sziilottét,; olyan kincseket ad annak, melyeket az ido vasfoga sem emészthet meg;
melyek azt boldogitva kisérendik végig az élet utain.

Hazam lelkes leanyai! Ajandékozzatok meg gyermekeiteket eme kincsekkel, a természet szent

szeretetének boldogito érzésével! Karoljatok fel hazai gyiimolcsészetiink iigyét! Szeressétek,
apoljatok a gyiimolcsészetet!

A gyiimolcesészet egy aldasdus tudomany, olyan mint a szeretet valldsa, mely nem egyes népeket
hanem az egész vilagot torekszik boldogga tenni, keblére olelni.

(Bereczki Maté: Gyiimédlcsészeti vazlatok, 1877)
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1. BEVEZETES

A nemzeti hagyomanyunk értékes részét képezd szilva évszdzadok ota kedvelt és igen
valtozatos formaban fogyasztott gyiimolcs. Méra szdmos hungarikumnak tekinthetd szilva fajtakor
alakult ki, ambar tobbségiik eredetének igazoldsara sajnos nem all rendelkezésiinkre hiteles
torténelmi forrasadat. EQy bizonyos, hogy a szilva egész régoéta jelen van a kdztudatban, hiszen mi
sem igazolja ezt jobban, mint a fennmaradt régészeti kdmagleletek illetve az okleveles adataink.
Elég csupan megemliteni a ‘Besztercei szilva’ és muskotalyos valtozatainak kiterjedt kulttr-
géncentrumat (a domestica tipusok) vagy a Tisza-Szamos vidéki ‘Nemtudom’ (‘Penyigei’)
szilvaerddségeket.

A szilvatermelés jelentds nemzetgazdasagi értéket teremt, a tradiciondlis és hazikerti
termesztése hazank egyes teriiletein, évtizedeken keresztiil sok falun és tanyan €16 csalad
megélhetését biztositotta, azonban az igazan intenziv termesztés nem terjedt el az orszagban. A
termelés volumenét tekintve az elmult fél évszazadban jelentds fluktudciok voltak megfigyelhetdk.
SURANYI (2008) szerint a f& gondok, amelyek nehezitik a magyarorszagi szilvatermesztés
eléretorését a ,helytelen fajtapolitika és kedvezdtlen fajtadsszetétel, Plum pox potyvirus rezisztens
fajtak hianya a termesztésben, elmaradott fitotechnika és alanyhasznalat, hianyos névényvédelem,
alacsony gépesitettség, az Ontdzés hianya, feldolgozo kapacitasaink Osszezsugorodasa, gyenge
piacpolitika, egészségtelen taplalkozasi szokasok, az 10j fajtak meghonositisinak nehézsége,
szilvatermesztéssel kapcsolatos kutatdsok minimalizalasa, Hungaricum fajtak, tajfajtak leértékelése,
valamint gyenge marketing a megtermelt szilvara”. E problémak miatt nemcsak a hazai termesztés
»akadozik”, hanem az exportrészesedésiink is egyre kisebb a nemzetkdzi piacokon.

Kiilonboz6 szilvanemesité mithelyek miitkodnek Eurépaban annak érdekében, hogy a korszerii
intenziv termesztésben biztonsaggal alkalmazhaté illetve a termeszt6i és fogyasztoi oldalrél is a
legkedvezodbb tulajdonsagu fajtak keriilhessenek: ontermékenyiild, koran termdre forduld, az adott
termOhelyhez alkalmazkodo, nagy és rendszeres termést hozo, betegségekkel szemben ellendllo,
kedvezd érési ideji, kivaldo izli és zamatu, nagy gyiimolcsii uj fajtdk. A gylimdlcsnemesités
intenzitasanak és hatékonysaganak noveléséhez nélkiilozhetetlenek az adott faj genetikajara
vonatkoz6 kutatdsok, melyekre a molekularis biologiai modszerek igen gazdag tarhdza all a
rendelkezésiinkre. Az eurdpai szilva poliploid genomszerkezete nagymértékben megneheziti a
molekularis vizsgalatokat. Ezzel magyarazhatd, hogy mindmaig a gazdasagi szempontbol értékes
tulajdonsagok kapcsoltsagi térképe nem késziilt el és a teljes genomszekvencia sem ismert még.

Szilva esetében az alabbi vizsgalatok indultak el genetikai markerek felhasznalasaval: a genetikai
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polimorfizmus felmérése és a termesztett fajtak azonositasa, megkiilonboztethetdsége; az arufajtak
pedigréanalizise; az aruértéket meghatarozo tulajdonsagok nyomon kdvetése; a faj eredetének
tisztazéasa, valamint a termékenyiilési viszonyokat meghatarozé S-16kusz jellemzése.

A gyiimdlestermdé novények egyik legfontosabb termesztéstechnologiai tulajdonsdga az
termékenyiilési képesség. A csonthéjas gyiimdlesfak termésbiztonsaga kornyezeti tényezoktdl és
genetikailag meghatarozott mechanizmusoktdl fiigg. A termékenyiilési képesség, illetve a csonthéjas
gyiimolcsfajok nagy tobbségére jellemz6 6nmedddség a legfobb befolyasold faktorok egyike. Noha
a Rosaceae csaladba tartozo legtobb gyiimolcsfa) onmeddd, mara mar szamos ontermékenyiild fajta
jelent meg a piacon. A folyamat hatterében all6 genetikai rendszer komponenseit harom évtizeddel
ezelott sikeriilt tisztazni, amely alapjdul szolgalt a legkiilonbdzébb gylimélesfajok molekularis
vizsgalatanak. A legtobb informaci6 a diploid fajokra korlatozdédik (pl. Oszibarack, mandula,
cseresznye), mig a poliploid fajokrol kevés ez iranya ismeret all a rendelkezésiinkre. Hazankban
gazdasagi szempontbdl a csonthéjas gylimolcsfajok koziil a tetraploid meggy €s a hexaploid eurdpai
szilva tekinthetd kiemelkedd jelentdségiinek. Jol ismert, hogy mindkét poliploid fajnak szamos
onmeddo €s ontermékeny fajtajat termesztik. A meggy esetében mara mar japan és amerikai kutatok
tisztaztdk a jelenség genetikai alapjait és a legfontosabb termesztett fajtdk S-genotipusat. Ezzel
szemben azonban mind a mai napig csak néhany eurdpai szilvafajta S-genotipusat sikeriilt
meghatarozni.

A termékenyiilési (6nmedd6, Ontermékenyiilé) fenotipus az adott faj genetikai
valtozékonysagat kozvetleniil képes befolydsolni, mely a nemesitéi gyakorlatban a szelekcid
nélkiilozhetetlen alapjat jelenti. Erre tobb csonthéjas faj esetében mar szamos adat rendelkezésre all.
Az onmeddéség, mely a névénynemesitok szamara jelentés segitséget nyujthat a tervszeriien
megalapozott keresztezések kivitelezéséhez, a termel6k szamara nem kedvelt tulajdonsag. Hiszen az
onmeddd fajtakbol 1étesitett iiltetvényben elengedhetetlen a megfeleld pollenadd fak telepitése.
Mindazonaltal a fajtak S-genotipusdnak ismerete nemcsak a kertészeti gyakorlatban nyujt
kozvetleniil felhasznalhatd informacidt az optimalis fajtatarsitdshoz, hanem az alapkutatas
szempontjabodl is értékes informacioval szolgalhat a termékenyiilést irdnyitd molekularis rendszer
milkodésének feltardsdra vonatkozoan. Ugyanakkor a szilvafajtdk genetikai variabilitdsanak
vizsgalatabol szarmazo eredményeink, adatokat nyujthatnak akar a Prunus domestica régota vitatott

eredetének tisztazasara is.
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2. CELKITUZES

A poliploid eurdpai szilva (Prunus domestica L. (2n=6x=48)) jelentds genetikai potencialt
képvisel Kozép-Eurdpaban, ezaltal igen értékes alapanyagnak szamit a kiilonbdzé nemesitési
programokban. A hazankban fellelhetd szilva tajfajtak genetikai hatterérél eddig semmilyen
informacido nem volt elérhetd, ezért munkank soran az alabbi célkitlizéseinknek szerettiink volna

eleget tenni:

e A hazai tajfajtak genetikai variabilitasanak felmérése mikroszatellit (SSR) markerek
segitségével.

o Az igy kapott eredmények Osszevetése a gazdasagilag jelent6sebb szilvafajtakkal.

¢ A poliplod szilva novény S-allél-rendszerének a megismerése.

e A hexaploid szilvafajtak O6nmeddéségéért felelos S-lokusz jellemzése, variabilitasanak
felmérése.

e Az eddig ismert, harom szilva S-allélon tul, tovabbi allélok azonositasa.

e A vizsgalatba vont szilvafajtak S-genotipusanak meghatarozasa.

¢ A molekularis adatok alapjan a szilva genetikai polimorfizmusanak felmérése.

10
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3. IRODALMI ATTEKINTES

,,A Karpatok feldl allandoan ledaramlo hiivos paras levego, a folyoktol ontozott rendkiviil gazdag televényes
talaj, nyilt fekvések, dallando napsugaras fényozon a legzamatosabb téli almat, szilvat, s a legdusabb
olajtartalmu diot érlelik, amit csak a legvdlogatottabb izlés megkivanhat.” (KORPONAY 1939)

3.1. Az eurdpai szilva rendszertani helye, rokonsagi kapcsolatai és novényfoldrajzi attekintése

Az europai szilva (Prunus domestica L.) (1. abra) a rozsafélék (Rosaceae Juss.) csaladjanak
¢s a szilvafélék (Prunoideae) alcsaladjanak a tagja. DOMIN (1944) végezte el elséként a mar régota
ismert szilva rendszerezések kritikai értékelését. Hosszi idén at kizarolag a svajci botanikus,
GUSTAV HEGI (1923) koncepcidja volt hazankban az elfogadott, de e kérdés RAPAICS
RAJMUND (1935) magyar botanikust is foglalkoztatta. Majd a hatvanas években TERPO (1974)
egy Uj szilvarendszertant publikalt KARPATI és mts. (1968) nyoman. Az altaluk felallitott rokonsag
azonban még a mesterséges rendszerezés fogalmain alapult, amely morfoldgiai bélyegek alapjan
rendezi rokonsagba a fajokat.

A természetes rendszerezés az ¢€lovilagot, a mesterséges rendszerezéstdl eltérden, a
fejlodéstorténet, a szarmazas és a genetikailag bizonyithatd rokonsag alapjan filogenetikailag
rendszerezi (GAL 2016). A mai, molekularis alapt, filogenetikai rendszerben (STEVENS 2017) a
Prunus nemzetség besorolasa mdédosult:

Angiosperme/ Magnoliophyta — Zarvatermok torzse

Eudicots — Valodi kétszikiiek osztalya

Core Eudicots/Gunneridae — Koézponti helyzeti,
valodi kétsziktiek kladja

Rosids — Rosid-klad

Eurosid I. — Valodi Rosid 1. klad

§ G
Xy

R )
SN
SN S

Prunus domestica L.

Prunus insititia Jusl.

Rosales — Rozsviraguak rendje

Prunus spinosa L.

Rosaceae — Rozsafélék csaladja

1. abra: P. spinosa, P. insititia, P. domestica
botanikai rajza (forras:
https://delphimt.wordpress.com/about/).
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A 88-90 nemzetséget és mintegy 2500-3000 fajt feloleld Rosaceae Juss. csalad képvisel6i
vilagszerte megtalalhatoak, de elsdsorban az északi féltekén terjedtek el. (POTTER és mts. 2007).
CHIN ¢és mts. (2014) tanulmanya alapjan a Rosaceae csalad Ose (,,most recent common ancestor”,
MRCA) Eszak-Amerika teriiletén jelent meg mintegy 84-93 millio évvel ezelétt, a foldtorténeti
kozépkor végén, a késo kréta iddszakban. A Rosaceae csalad elvalasa a Rosales rend tobbi tagjatol
63-72 millio évvel ezelbtt tortént meg a Kréta korban szintén az észak-amerikai kontinensen
(MORLEY 2000). A csaladba tartozd nemzetségek nagy része a poliploidia, hibridizacio és
agamospermia (a mag kialakulasa megtermékenyités nélkiil) kovetkeztében alakult ki rendkiviili
formagazdagsaggal (pl. Sorbus, Cotoneaster, Rosa, Rubus, Alchemilla) (BORHIDI 2015). A Prunus
nemzetség Kelet-Azsiaban jelent meg mintegy 56-67 millio évvel ezeldtt, illetve részben Eszak-
Amerikaban fejlodott tovabb a Bering-foldhid és az un. boreotropusi erdédv jelenlétének
koszonhetden (2. abra). Ezt kovetden a Prunus leszarmazasi vonalak foldtorténeti szempontbdl igen
gyors egymasutanisagban alakultak ki. Az eurdpai szilvafélék (P. spinosa, P. cerasifera, P.
domestica) az eurazsiai szilvaféléktdl 31 millio évvel ezeldtt valtak szét (3. abra) (CHIN és mts.

2014).

P. subcordata
P. fagciculata

Amerikai szilvafajok
« e.9. P.americana

e

Eurazsiai szilvafajok
e.g. P.spinosa

2. abra: Prunus fajok torténelmi biogeografiai ttja (CHIN és mts. 2014).
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3. abra: A Prunus nemzetség filogenetikai torzsfaja maximum likelihood (ML) médszer felhasznalasaval

riboszomalis ITS régiok alapjan (CHIN és mts. 2014).
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A P. domestica szarmazasarol szamos elméletet publikaltak, azonban mindmaig egyik sem
tisztazott teljesen. Mindennek koszonhetéen az sem tudhatd pontosan, hogy genomja autohexaploid
(egy diploid faj megharomszorozodott kromoszoémakészletével rendelkezik) vagy allohexaploid
(kiilonboz6, de rokon fajok kromoszomait hordozza). Az egyik talan legkorabbi feltételezés szerint
az Osei kozott szerepelhet a P. spinosa L. (kokény) és a P. cerasifera Ehrh. (cseresznyeszilva)
(CRANE ¢és LAWRENCE 1934). A Kaukazus-hegységben mindkét faj megtalalhatd. Képesek
egymassal hibridizalni, akarcsak a Prunoideae alcsaladnak a tobbsége. Szabadfoldi keresztezési
kisérletek alapjan az allotetraploid kokény (2n=4x=32) és a diploid cseresznyeszilva (2n=2x=16)
spontan hibridizacidjaval alakulhatott ki az allohexaploid szilva ma ismert formaja (RYBIN 1936).
Mindemellett a szerzé fenntartotta azt a hipotézisét is, miszerint a két faj mesterséges
keresztezésébodl szarmazo triploid utddok mellett spontan genomduplikacioval kialakult nagyobb és
robosztusabb egyedek az eurdpai szilva Ujboli eldallitasai lehetnek. Az ezt kovetd keresztezési
vizsgalatai soran az elsé generacié még majdnem steril volt, majd a késébbi generacio mar 50%-ban
hexaploid és fertilis tulajdonsagokat mutatott (ENDLICH é¢s MURAWSKI 1962). Ezt a hipotézist
citogenetikai- és morfologiai 6sszehasonlitod vizsgalatokkal nem lehetett alatamasztani (ZOHARY és
HOPF 2000). Mas vélemények (SALESSES 1975) nem tartjak elfogadhatonak a kokény
szllopartnerként valo elismerését.

A kokény (Prunus spinosa L.) a Prunus nemzetségbe tartozé vadgyiimélcs. Eurdpaban
6shonos, de az egész vilagot meghoditotta a sarkkorok és Izland kivételével. Széles
turoképességének (xerofil faj) koszonhetéen hazdnkban szinte barhol megtalalhat6. Habitusat
szemlélve nagyobb, zomokebb bokor alkata faj, de ismertek kis fa méretli alakjai is, e tekintetben
kismértékben hasonlit a szilvahoz. Agai tovisekkel boritottak, rajtuk a macrocarpa jellegti, sotétkék
termései savanykas-fanyar izvilaggal birnak. Feltehetéen allotetraploid (2n=4x=32), 6nmeddé faj
(SALESSES 1973, REYNDERS-ALOISI és GRELLET 1994, NUNES és mts. 2006). Mind a P.
cerasifera, mind a P. domestica képes vele keresztezOdni. A P. spinosa x P. domestica
keresztez6désébdl jellemzden pentaploid, steril hibrid keletkezik, mely P. fruticans (Weih) néven
ismert (HANELT 1997).

A cseresznyeszilvat (P. cerasifera Ehrh.) kozismertebb nevén mirobalant, az eurdpai szilva
legelterjedtebb alanyaként tartjdk szdmon, de a szubmediterrdn-mediterrdn Ovezetben nemesitett
fajtait is termesztik. A balkani teriileteken, a Kaukazus-hegységben és Délnyugat-Azsidban 6shonos
faj. A P. cerasifera gyenge novekedésébdl fakaddan valtozo nagysagi fa vagy cserje. TOvises
hajtasain és again a termései gombdlydedek és Iényegesen nagyobbak a kokénynél és sziniik is

nagyobb valtozatossagot mutat (feketés lila, lilaskék, piros, sarga, sargas fehér, fehéres zold). A
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cseresznyeszilva diploid, de talalhatok tetraploid és hexaploid valtozatok is. Konnyen képes
keresztez6dni Prunus fajokkal, igy sok hibridjét tartjak szamon (WATKINS 1981). ZOHARY
(1992) elmélete az europai szilva allopoliploid szarmazasat cafolja, mely szerint egyediili 6se a P.
cerasifera 2x, 4x, vagy 6x kromoszémaszammal rendelkez6 valtozata lehet.

Az eurépai szilva igen gazdag genetikai potenciallal bir, ami ERYOMINE (1991) szerint, csak
ugy magyarazhatdé meg, ha a faj kialakulasdban a Prunus fajok szélesebb kore is részt vett. A szerzo
feltételezései alapjan a P. domestica kialakulasahoz a P. cerasifera és a P. spinosa mellett a P.
salicina, P. armeniaca, P. persica és a P. microcerasus fajok is hozzajarultak interspecifikus
keresztezddések utjan.

HORVATH ¢és mts. (2011) atfogd vizsgalataban az eurdpai szilva eredetére vonatkozo
eredményeik nem zarjak ki, hogy a P. domestica a P. cerasifera ¢s a P. spinosa hibridizacidja soran
jOtt volna létre, mivel a harom faj allélkészlete atfedést mutatott a kloroplasztisz DNS (cpDNS) ¢és
SSR-markerek alapjan. Az eredményeik megerdsitették, hogy a P. cerasifera minden bizonnyal a P.
domestica egyik Ose lehet, méghozza az anyai vonalon. Vizsgalatukba Osszesen 80 szilva, 36
cseresznyeszilva és 14 kokénygenotipust vontak be. E harom faj egyiittes elemzése kapcsan
nagyobb allélgazdagsagot talaltak a P. cerasifera és a P. spinosa egyedeknél, mint az eurdpai
szilvanal, ahol mindossze 6tféle cpDNS-haplotipust azonositottak, melyek koziil az egyik 80%-ban
fordul el6. Csoportositva a haplotipusokat, azt tapasztaltak, hogy a P. domestica- és a P. cerasifera
haplotipusok kdzosen egy nagyobb csoportot alkotnak, mig a P. spinosa haplotipusok egy fliggetlen,
kiilon klaszterbe rendezddnek.

CHIN ¢és mts. (2014) eredményei alapjan az eurdpai szilvafélék kozos Ostdl szarmaznak, mely
a Turgai-tenger elt(inését kovetben terjedt tovabb Nyugat-, majd Kozép-Azsia teriiletére az
oligocénben, miutan az curazsiai szilvaféléktol szétvaltak (2. abra). Legtjabb atfogd tanulmanya
jelent meg ZHEBENTYAYEVA ¢és kutatocsapatanak (2019), melyben a vildg legkiilonb6zébb
pontjarol begyiijtott (Franciaorszag, Kalifornia, Argentina, Ausztralia, Portugalia, Svédorszag,
Ukrajna) szilva DNS-mintakat jellemezték szekvencia alapu genotipizalasi modszer hasznalataval.
Eredményeik megerdsitették azokat a feltételezéseket, mely szerint az eurdpai szilva a P. cerasifera
¢s a P. spinosa lehetséges interspecifikus hibridje. Felvetették, hogy esetleg a kokény maga is a P.
cerasifera és egy ismeretlen eurazsiai szilva interspecikus keresztezodéseként jott létre. Ha
Osszevetjiik az eurazsiai szilva ismert termesztéstorténeti adatait azzal, hogy a P. domestica valodi
vad valtozatai természetes éléhelyeken nem fordulnak eld, akkor az is lehetséges, hogy a P.
domestica a korai eurazsiai agrartarsadalmak interspecifikus keresztezéses nemesitésének €s ezt

kovetd mesterséges szelekcidjanak terméke.
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,» Ha olykor az tiinik ki a szavambol, hogy az embereknél tobbre becsiilom a fakat, ezt nem csupan azzal okolnam meg
eldtted, hogy a faknak folytonosan megujulo gyonyoriisegeket koszonhetek, és hogy az emberek, igen kevés kivétellel,
mindig csak rosszakaroim voltak. Féleg azért szeretem a fakat, mert kézelrdl és tavolrol sziinetleniil igaz valosagukban
mutatkoznak meg eldttem. ”

(Karr Alphonse: Utazas a kertem koriil)

3.2. A szilvatermesztés torténete és a torténelmi szilvafajtak elterjedési teriilete

A Karpat-medencében a gyiimolcstermé novények, a gabonafélékkel szemben, 5-6 ezer évvel
késobb keriiltek be a termesztés vilagaba (SZABO 2001). A régészeti adatok arra engednek
kovetkeztetni, hogy Europaban a gyiijtott novények (,,inség novények”) kozé tartoztak az Gjkékortol
a vaskorig. Csupan az idészamitasunk kezdete tajan, a kelta és romai kortdl vannak adataink a fajtak
kozé sorolhatd, nemesebb alakokrol.

A szilva bizonyithatéan, mintegy Otezer éves kulturndvényiink, az egész vilagon elterjedt
gylimolcsfaj. A szilva egyike lehetett az elsé gylimdlcstermd ndvényeknek, melyek felkeltették az
ember érdeklédését (BROZIK 1960). Archeobotanikai leletek arra engednek kévetkeztetni, hogy a
magyarsag azsiai haz4jaban az alma, korte, szilva (ott ma is koken néven hasznaljak), di6, meggy
fajait és fajtait bizonyara ismerte, s6t még részt is vehetett a termesztésiikben. Ezt erésitik meg azok
a szavaink, amelyek ma is a magyar nyelv sajatjaiként vannak szamon tartva és az 6hazdban ma €16
népek nyelvében is megtalalhatok, pl.: alma, koken (a magvavalo, besztercei tipusa szilva neve Dél-
és Kozép-Azsiaban), kert, aryk (arok = ontdz6 csatorna) (TERPO 2003).

A Karpat-medencében a gylimdlesfak- és cserjék miivelése a mezolitikumban kezdddott
erddirtassal, s a bozotosok gyéritésével (SURANYI 2006¢c). A konkurens és értéktelen fakat,
cserjéket kivagtak, majd pedig a jO egyedek magjait, sarjait szaporitdshoz hasznaltdk, de az
akcidentalis lehetdségek szerepet jatszottak (elhullott termések, hulladékban vagy fekaliaban levd
magvak, valamint az allatok szerepe a terjesztésiikben) (SURANYT 2011).

A szilva szavunk szlav eredetli, a kokény pedig kok, kék gyok alapjan a kék szinre utal.
Hazankban, oklevelekben a kokény neve szerepel els6ként ‘cucen’ alakban (1211), valamint gyakori
floraclem szerepének koszonhetden Kokényfo (1243), kokénybokor (1378) szavak formdjaban
jelenik meg. A szilva nevet foként foldrajzi nevek, telepiilésnevek formajaban jegyezték fel elséként
(MURADIN 1996). Els6 irasos feljegyzések, amelyek szilvafajta nevét emlitik Magyarorszagon a
wSciluasfee” azaz szilvasfo  (1231), ,Predium Sciluas” (1231), ,silwafa” (1337) ¢és
Kokényszilvaberek (1344), majd a ‘Besztercei szilva’ una libra bezthercey. Ezek az irasok
egyértelmiien arra utalnak, hogy a 14. szazadtdl hatarozottan kiilonbséget tesznek a szilva és a
kokény kozott. A kozépkortol a konnyen szaporithato fajtakat helyezték eldtérbe, igy féleg a magrol

¢és sarjrol iiltethetd szilvakat termesztették annak ellenére, hogy mar a magyar kolostorokban ¢l6
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szerzetes kozosségekben is ismert volt az oltas technikdja. A 16. szazadtol kezdddden a kdvetkezd
fajtakat termesztették, SZIKSZAI FABRICZIUS BALAZS (1590) feljegyezései alapjan: vadszilva
(kokényszilva), sarga szilva (sarszilva, dobzo6 szilva), besztercei, nemes magyar, duranci, voros
szilva, katalan, fehér és fekete 16szemii. Hazankban a legelterjedtebb gylimdles a szilva volt, igazi
néptaplaléknak szamitott. A népi szilvatermesztésben ma is nagyrészt ezeket a fajtakat termesztik.
Ennek legjobb példai a Szamoshat, Borsod €s Zemplén és a Duna déli arteriilete, ahol igen sok
tajfajta alakult ki (SURANYI 20064a).

Lippay Janos (1667) Posoni kert cimii konyvében kiilon fejezetet szentel a szilvanak és név
szerint emliti a ‘Besztercei’, a ‘Duranci’, a ‘Sarga hosszukas’, a ‘Gombolyi szilvat’, a ‘Perdringot’
¢s a ‘Myrobolan’ fajtdkat. A miiben megemliti még a szilva gydgyaszati és taplalkozas-¢€lettani
jelentdségét és nem hagyja figyelmen kiviil a szilvabetegségeket sem.

Els6 irasos feljegyzés a Besztercei szilvarol 1552-bél maradt fenn: ,,Una libra pruni
Besztercei”. Feltételezések szerint, ez a fontos fajtdnk a Szentfoldrol keriilt hozzank és elsoként a
Szerémségben, majd Erdélyben kezdték el termeszteni. A fajta mintegy 400 éves termesztése alatt
jelentésen leromlott (FAUST és SURANYT 1999).

A 18. szazadban jelent6s mennyiségii szilvafajtat hoztak be az orszagba, majd ezt kdveten dr.
Toth Elek munkassaga révén megkezd$dott a Besztercei szilva szelekciés munkaja is (SURANYI
1985). A ceglédi kutatomithely megteremtdjének, Nyujtdo Ferencnek az iranyitasaval 1étesitették az
elsé szilvanemesitdi fajtagytijteményt (TOTH és mts. 2014). A multszazad elejétél erds
konzervalodas volt megfigyelhetd a hazai szilvatermesztésben, amelynek kdzpontja a Szamoshat és
a Duna arteriilete. Az allamhatarok atrendezddésével a fo termdtiajak nagy része levalt az
anyaorszagrol, igy csak a Szamoshat és a Duna déli része, a Drava-volgy egy része és a K6zép-Tisza
vidéke maradt meg. Ezek koziil a legjelentdsebb teriilet a Vasarosnaménytol Tiszabecsig teriilé 400
km*-nyire fekvd Gsszilvas. A megmaradt teriileteken termesztett f§ fajtaink a kovetkezk voltak: a
‘Kék’ ¢és ‘Macskatokii’ szilva, (‘Kék kokényszilva’), ‘Penyigei’ vagy ‘Nemtudom szilva’,
‘Boldogasszony’ vagy ‘Bédi szilva’ és a ‘Lotyd’ vagy ‘Potyd szilva’ (SURANYI 1992). Nincs
olyan teriilete hazdnknak, ahol ne taldlkoznank szilvafaval, hiszen az orszag teljes teriiletének
éghajlata megfelel6 szdmara. Azonban a fajtak éghajlati, f6ldrajzi és talajtani viszonyai nem teljesen
ugyanolyanok, igy ez teriiletenként eltérd fajtahaszndlatot eredményez.

Az 4. abra j0] szemlélteti ezt az eltérd fajtahasznalatot, és hogy mely teriileteken fordultak elé

régi szilvafajtaink legnagyobb gyakorisaggal.
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1- Mora szilva 7- Nemtudom szilva

2- Paradicsom szilva 8- Nemtudom és Cseresznyepiros szilva
3- Korai Besztercei 9- Bodi és Kokényszilva

4- Besztercei szilva €s Duranci szilva 10- Voros és Fehér szilva

5- Besztercei és Cseresznyeszilva 11- Voros és Tarka (Perdrigon) szilva

6- Loszemu szilva

4. abra: A Karpat-medence fontosabb endemikus fajtai (SURANYI 2006a).

Az 1970-es évekig a ‘Besztercei’ fajta képezte a szilvaiiltetvényeink mintegy 80%-at, az
‘Olaszkék’ termesztett fajtank mellett. A ‘Besztercei’ fajta gazdasagos termeszthet6ségét a sharka
virusra (Plum Pox Poty Virus; PPV), mas néven szilvahimlore vald6 nagyfoku fogékonysaga
nehezitette meg. Ennek kovetkeztében valtak jelentosebbé az 10j, nagy termdképességli, sharka
virussal szemben ellenalls fajtak (SZABO 2001). Ezzel egyidejiileg a régi fajtaknak is egyre
nagyobb szerepe lehet a gylimolcstermesztésben.

A tajfajtdk egyik jellemzdje a formalis nemesités hidnya, kialakuldsukhoz sziikség volt a
gazdak és a kornyezeti tényezék szelekcids munkajara, hatasira (CSAMBALIK és DIVEKY-
ERTSEY 2016). Egyfeldl kulturalis és szakmatorténeti, tajesztétikai és természetvédelmi értéket
képviselnek, masfeldl fontos szerepik van a génmegdrzésben, valamint a nemesités
nélkiilozhetetlen forrasai lehetnek, igy az ,,on farm” génmegdrzés nemcsak kulturalis, hanem
gazdasagi szempontbol is fontos torekvés (TOTH 2013). A *90-es években a megvaltozott igények

hatasara, egyre inkabb el6térbe keriiltek a friss piacon jol eladhato, nagy gyiimolcsh korai €s kései
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fajtdk és ezzel egylitt megcsappant a konzervipar szadmdra termesztett fajtdk ardnya. Az U]
elvardsoknak, mint a koraisag €s a szép nagyméretli gyiimodlcs egy szerb nemesitési fajta, a
‘Cacanska lepotica’ latszott megfelelonek hazdnkban. Az elmult két évtizedben elsdsorban 4 fajta
termesztése volt jellemzé az orszagban: ‘Stanley’,‘Cacanska lepotica’, ‘Blufre’ és ‘President’
(SURANYI 2006a, GONDA 2008, KALLAY 2008). Az orszagban jelenleg az 0j, német nemesitésii
fajtak telepitése a tendencia, mint a ‘Jojo’ vagy a ‘Top’-sorozat tagjai (HARTMANN 2008,
GONDA 2008). A manapsag telepitett lltetvényekben is a nagy gyiimolcsii fajtakat részesitik
elonyben, a frissen torténd értékesithetdség reményében (PALESITS 2016). Ha viszont nem sikeriil
a gyiimolcs friss értékesitése, rendszerint palinka, aszalvany vagy lekvar alapanyagahoz adjak el

(BROZIK és ERDOS 2001).

3.3. A szilva terméteriiletének és termésmennyiségének valtozasa hazankban

Magyarorszagon a szilva mindig is fontos gyiimédlcsfaj volt, a rendszervaltozast kovetden
azonban folyamatosan csokkent a termésmennyisége (KALLAY 2008). A KSH legfrissebb 2017-es
adatai alapjan a szilva koriilbeliil az 6sszgyiimolcstermesztésnek a 9,2%-at (51 000 tonna) adja
orszagosan ¢s az Osszgyimollcstermd teriiletiink 8,6%-at (6599 ha) foglalja el, mig a hazai
faiskolakban 268 ezer szilva oltvany késziil. Palesits Zsolt, a Magyar Gyiimdlcsfaiskolasok
Orszadgos Egyesiiletének elnoke a keceli szilva szakmai napon (2017. augusztus 3.) tartott
cléadasaban elmondta, az alma és a meggy utan még mindig az egyik legfontosabb és legnagyobb
mennyiségben termesztett gyiimolcsfajunk, mindazonaltal a legextenzivebben termeszthetd fajok
kozé is sorolhatd. Bar a magyarorszagi szilvatermesztés teriiletében folyamatos ndvekedés
figyelhetd meg, a termésatlagok a teriileti valtozasokat aranyaiban mégsem kovetik. Az évenkénti
termésingadozas hatterében tobbnyire kedvezdtlen idéjarasi tényezok (pl. fagykar) allnak.

A legjelentdsebb termelokorzet Szabolcs-Szatmar-Bereg (1519 hektar), Bacs-Kiskun (1515
hektar) és Pest (1072 hektar) megye. Nagyobb termdteriiletek talalhatok még Heves, Nograd, Jasz-
Nagykun-Szolnok megyében — irja a Nemzeti Agrargazdasagi Kamara (NAK) kozleményében (5.
abra, KSH 2017).

A tapasztalatok azt mutatjak, hogy annak ellenére, hogy viszonylag nagy teriileten termesztett
gylimdlesfajunk, a fogyasztok nem részesitik eldnyben a tobbi gylimolccsel szemben (2 kg/f6/év az
atlagos fogyasztas) (GONDA 2008). Ebbol kovetkezhet igen magas exportrészesedésiink a
szilvabol: 2018-ban a megtermelt termés tobb mint 23%-4t kiilfoldon értékesitettiik (FruitVeB
2019).
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- igen jelentds
- jelentés
- kevésbé jelentds

- nem jelentds

5. abra: Magyarorszag fébb szilvatermd teriiletei (KSH 2017).

3.4. A szilva genetikai variabilitasanak elemzése DNS-markerekkel

A DNS-szintli genetikai markerekre alapozo6 technikak hasznalata napjainkra rutinszeriivé valt,
az Okologiai, evolucios, taxonomiai, filogenetikai és ndvényi genomokat érinté gyakorlati
felhasznalast kérdésekben. A molekularis markerek a DNS egy olyan szakaszat jelentik, amelyek
genomszinten kiilonbségeket mutatnak, és nem feltétleniil nyilvanulnak meg fenotipusosan. Ezek a
DNS-molekula adott régidiban megtalalhatdo nukleotidvariaciok mendeli moédon o6roklédnek.
Alkalmazésuk szamos eldnnyel jar: rendkiviil gyors, preciz és megbizhaté adatokkal szolgalnak,
nagymértéklt megkiilonboztetd-képességgel rendelkeznek, a kornyezeti, pleiotrop és episztatikus
hatasok nem befolyasoljak az eredményt, valamint kapcsolt vagy funkcionalis markerként bizonyos
tulajdonsagok korai szelekciojat teszik lehetévé. Az 0j fajtdk iranti egyre ndvekvd kereslet 4ltal a
korai szelekcio kardindlis szerepet tolt be a nemesitési gyakorlatban. A gylimdlesfak legtobb, a
termesztés szempontjabol szadmottevo tulajdonsaga, csakis egy hosszabb Un. juvenilis iddszak (3-6
¢év) utan valik kiértékelhet6vé. A molekularis markerek a markerekre alapozott szelekcid (MAS)
mellett a genetikai variabilitds jellemzésére, a pedigré meghatarozasara és a fajtdk azonositasara
egyarant alkalmasak (AGARWAL és mts. 2008, HAYWARD és mts. 2015).

Még nem késziilt olyan kapcsoltsagi térkép, mely e faj gazdasagi szempontbdl értékes
tulajdonsagait érintené, csupan a P. cerasifera faj egy, a Prunus referencia térképpel torténd

Osszehasonlitast lehetdvé tevd SSR-marker alapi kapcsoltsagi térképe all rendelkezésre
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(DIRLEWANGER ¢s mts. 2004). Mind termeszt6i, mind nemesitéi oldalr6l nélkiilozhetetlen

tulajdonsagok tobbségének kovetésére sem sikeriilt molekularis markert fejleszteni. Ugyanakkor
egyre tobb publikdcio jelenik meg, amelyben kiilonb6z6 foldrajzi eredetli termesztett és vadon
eléforduld genotipusok esetében felmérték a genetikai polimorfizmus mértékét; az arufajtak eredetét
vizsgaltak, rezisztenciaval kapcsolt Iehetséges markercket teszteltek; génbanki tételeket

azonositottak; a faj eredetével foglalkoztak, valamint néhany S-allélt azonositottak.

3.4.1. RAPD- és AFLP-markerek alkalmazasa a szilvanal

A RAPD (random amplified polymorphic DNA — random amplifikalt polimorf DNS) egy
polimeraz lancreakcion (PCR) alapuld technika, mely véletlenszerlien kivalasztott primereket
hasznal (WILLIAMS ¢és mts. 1990, WELSH és McCLELLAND 1990). Az egyszerd, rovid
oligonukleotidok a genomi DNS szamos régiojat amplifikaljak, a mintak kozti kiilonbséget a primer
kotédési helyeinek szama és a felszaporitott DNS-szakaszok hossza adja. A RAPD-technikat
sz¢leskortien alkalmaztdk a genetikai alapu azonositdsra a mezdgazdasagilag legfontosabb Prunus
fajok, mint példaul az dszibarack, mandula, szilva, cseresznye, meggy vagy €ppen a kajszi esetében.

Szilvan el6szor 1994-ben hasznaltak, 10 tetsz6legesen valasztott fajtan 145 primert teszteltek.
Tovabba a mintak feldolgozasi és tarolasi modjat is vizsgaltak, végiil 6 primert jeloltek ki, melyek
mindegyik fajtaban kiilonbséget mutattak (GREGOR és mts. 1994). ORTIZ és mts. (1997) sikeresen
elkiilonitették a kiilonboz6 foldrajzi helyekr6l szarmazo P. salicina és P. domestica fajtakat. A
modszer soran alkalmazott primerek altal amplifikalt fragmentumok tisztan elvaltak a diploid és a
hexaploid genotipusoknal, valamint jol korrelaltak ismert sziiloikkel. Hasonloképpen két évvel
késObb, egy japan kutatocsoport negyvenkét kiilonbozo ploidszintli szilvafajta kozott tudott
kiilonbséget tenni 20 RAPD primer alkalmazasaval. Eredményeik alapjan a vizsgalt fajtak két
fdcsoportba (eurdpai €s japan) voltak sorolhatok, amely teljes egyezdséget mutatott a kordbban leirt
felosztassal (SHIMADA és mts. 1999). Ugyanakkor a két csoport nem valt el élesen egymastdl,
atfedések voltak tapasztalhatok vélhetden a keresztezodéseknek koszonhetéen. BOONPRAKOB és
mts. (2001) az Egyesiilt Allamokban termesztett diploid szilvdkat és 6seiket elemezték RAPD-
markerekkel, ahol az USA délkeleti fajtakore sokkal valtozatosabb képet mutatott, a Floridaban,
Kalifornidban és Dél-Afrikaban termesztett fajtaknal. Mindezt a P. cerasifera és a P. angustifolia
Marsh. nagyobb mértékli hozzajarulasaként értékelték a genetikai hattérhez. Japan, lengyel, kinai,

gorog ¢és tunéziai génbankok felmérésére is RAPD-markereket alkalmaztak, és minden esetben
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jelentds intra- és interspecifikus variabilitds mutatkozott (SHIMADA és mts. 1999; LISEK ¢s mts.
2007, LIU és mts. 2007, ATHANASIADIS és mts. 2013, TAMARZIZT és mts. 2015).

VOS ¢és mts. (1995) kidolgoztdk az AFLP (amplified fragment length polymorphism —
amplifikalt framentumhossz-polimorfizmus) markerezési eljarast, amely a genomi DNS restrikcids
modszer egyik hatranyaként fellépd, bizonytalan reprodukalhatosag kikiiszobolését hivatott
betolteni. Portugal, belga és torok tanulmanyok szdmolnak be arr6l, hogy az AFLP-markerezési
eljaras rendkiviil jol alkalmazhato a diploid és hexaploid eurdpai szilvafajtdk egyértelmi
elkiilonitésére €s a genetikai variabilitasuk feltérképezésére (GOULAO és mts. 2001, DEPYPERE
¢s mts. 2009, ILGIN ¢és mts. 2014). Fajtaazonositas céljabol BIANCHI ¢s kutatocsapata (2002)
tizenkét dél-braziliai szilvat vizsgalt AFLP- és SSR-markerek hasznédlataval. Minden felhasznalt
fajtat egyértelmiien sikeriilt azonositaniuk. Elesen elkiiloniils csoportot alkottak a hexaploidok és a
diploidok, és azon beliil is a P. salicina és P. cerasifera fajtak is mas-mas csoportokba rendezddtek,
a kapott dendrogramon. Eredményeikbdl vildgosan kideriil, hogy ez esetben az AFLP Altal
kimutatott variabilitds nagyobb volt az SSR-markerek altal detektalthoz képest. Ugyanakkor
AYANOGLU ¢és mts. (2007) AFLP-markerezés eredményeként a torok mediterran régio
cseresznyeszilva genotipusai viszonylag kis genetikai diverzitast mutattak ki, szemben az egyes

termesztési korzetek kozott tapasztalt jelentdsebb eltéréssel.

3.4.2. Az SSR-polimorfizmus felhasznalasa a szilvanal

Az SSR (Simple Sequence Repeat - egyszerii szekvenciaismétlodés), vagy mas néven
mikroszatellit markerezés szintén PCR-alapu technika (JACOB ¢és mts. 1991), mely a ndvényeknél
sz¢éles korben alkalmazott eljaras genetikai ujjlenyomat készitésére. Mikroszatellitnek nevezziik a
DNS olyan nem kodolo régioit, amelyekben di-, tri-, tetra-, esetleg pentanukleotidok tandem
kozott valtozhat. A jelentdés mértékii hossz-polimorfizmusuk a mutacids események kdvetkeztében
az ismétlédések szamabol adodik, molekuldris markerként valé alkalmazhatosaguk régota ismert
(GARCIA-GOMEZ és mts. 2018). Az egyes allélok az ismétlddések szama alapjan
kiilonboztetheték meg. A ndvényi genomokban leggyakrabban el6forduld repetitiv dinukleotid
szekvencia a (TA)n, mig gyakran ismétlédd trinukleotid a (TAT)n és a (TCT)n (MORGANTE ¢és
OLIVIERI 1993). A mikroszatellitek nagyfoki polimorfizmust mutatnak, hipervaridbilisak és

kodominansan értékelhetdk az eredmények. A mikroszatellit markerek kivalod lehetdséget nytjtanak
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a fajtak azonositaséra illetve az egyes nemzetségek kiilonbozd fajainak filogenetikai elemzésére, a
fajtacredet és -azonossdg igazolasara, széleskori populacidgenetikai kérdések értékelésére,
kapcsoltsagi térképek készitésére, funkcionalis markerként egy adott fenotipus kovetésére
(CIPRIANI és mts. 1999, DIRLEWANGER ¢s mts. 2002, FOLTA és GARDINER 2009, WANG ¢s
mts. 2011, GHARBI és mts. 2014).

A szilva, mint gyiimélcs nem csak taxonomiai szempontbol mutat nagyon valtozatos képet, de
genetikai szempontbdl is. AHMAD ¢és mts. (2004) SSR-markerek felhasznalasaval jellemezték a
diploid szilvak, a Prunus armeniaca fajjal alkotott intrespecifikus pluot és a plumcot hibridek,
valamint egyes kajszifajtak genomjaban el6forduld mikroszatellit régidok valtozékonysagat. A
dendrogram alapjan a szilvak és a pluot hibridek teljesen elkiiloniiltek a kajszifajtaktol, igy joggal
feltételezték, hogy a pluot hibridek genetikai hatteriiket tekintve kozelebb éllnak a szilvakhoz.
ROHRER ¢és mts. (2004) az amerikai szilvak Osszetett taxonomiai rendszerének molekularis
hatterébe probaltak betekintést nyerni. A sokféle hibridizacidra képes amerikai szilvak azonositasara
nem minden esetben mutatkozott elegenddnek a felhasznalt tizenot mikroszatellit primerpar altal
detektalt 186 all¢l, valamint a lokuszonkénti atlagos 12,4 allélt eredményezd polimorfizmus.

DECROOCQ és mts. (2004) molekularis vizsgalatainak célja a ¢acaki (Szerbia) fajtasor tagjai
pedigréjének ellendrzése és tisztazasa képezte. Ugyanis a ‘Cacanska najbolja’, ‘Ca¢anska rana’ és
‘Cacanska lepotica’ (‘Cacak’s Best’, ‘Cacak’s Early’ és ‘Cacak’s Beauty’) eurdpai szilvafajtak
szarmazasa mindig is vita targyat képezte, bar a nemesitok a ‘Wangenheim’ és ‘Pozegaca’
(‘Besztercei szilva’) hibridjeként tartjadk szamon (PAUNOVIC és mts. 1975). Kajszi cDNS
szekvenciak alapjan tervezett 10 EST-SSR primer hasznalataval megcafoltak azt, hogy a vizsgalt
egyedek az addig sziilopartnereikként leirt fajtdktol szarmaznanak. Ugyanakkor tovabbi fajtdk
kisérletbe vonasaval fény deriilt arra, hogy a cCacaki fajtdk a ‘Stanley’ és a ‘Ruth Gerstetter’
szilvafajtak SSR-alléljait hordozzak. Ezen fajtak ugyancsak megtalalhatéak voltak a kérdéses fajtak
eléallitasa sordn a Cacaki kisérleti iiltetvényben. Korabbi tanulmdnyok alapjan a kloroplasztisz a
Prunus fajoknal anyai 6roklésmenetet mutatott (WEISING és GARDNER 1999, BRETTIN és mts.
2000). Ennél fogva az itt alkalmazott cpSSR-markerrel igazolhatd volt, hogy a harom vizsgalt
Cacaki fajta keresztezésében a ‘Stanley’ anyandvényként (9) és a ‘Ruth Gerstetter’ szilvafajta
pollenadoként () szerepelt. A franciaorszagi Nemzeti Szilva Génbank atfogd molekularis és
morfologiai felmérésére 2011-ben keriilt sor cpDNS- és SSR-markerek segitségével (HORVATH és
mts. 2011). A fajok egyedei kozo6tt a mikroszatellit markerek egyértelmil kiilonbséget mutattak.
Mind az 5 SSR-16kuszt nagymértékii polimorfizmus jellemezte (20-53 allél). XUAN és mts. (2011Db)

kilenc cpDNS- ¢és hét SSR-markert alkalmaztak sikeresen harminc P. domestica, P. spinosa, P.
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cerasifera, P. salicina egyed és néhany interspecifikus hibrid P. domestica x P. cerasifera, P.
domestica x P. spinosa, P. domestica x P. armeniaca, valamint P. cerasifera x P. salicina
elkiiloniilése soran. REALES és mts. (2010) ugyancsak hasonldé eredményekrdl szamoltak be a
kiilonboz6 ploiditast Prunus fajokon alkalmazott cpDNS-markerekkel torténd vizsgalatot kdvetden.
Német fajtagylijteményekben megtalalhatd 45 eurdpai szilvafajta feltérképezését végezte el XUAN
¢s mts. (2011a) 7 SSR marker felhasznalasaval. Az analizis soran nagyfoku variabilitas volt
kimutathaté, melynek alapjan a fajtak jol megkiilonboztethetéek és a szinonim elnevezéseik
azonosithatoak voltak. Génbanki tételek atfogd vizsgalatara nem csupan a RAPD-markerek
bizonyultak megfelelének, hanem SSR-markerek alkalmazhatosaga is bebizonyosodott, spanyol
(URRESTARAZU ¢és mts. 2018), gorog (MERKOUROPOULOS és mts. 2017), svéd és norvég
(SEHIC és mts. 2015), valamint horvat és szerb (KAZIJA és mts. 2014) szilvagylijtemények
esetében. A DNS-ujjlenyomatok meghatarozasat kovetOen tisztazasra keriiltek azon génbanki
tételek, amelyek kiilonb6zé néven voltak regisztralva, de valojdban azonosak, illetve amelyek
azonos névvel szerepeltek a fajtajegyzékben, ugyanakkor igazabol eltéroek. SEHIC és mts. (2015)
harom tanulméany alapjan (DECROOCQ ¢és mts. 2003, 2004; KAZIJA és mts. 2014) végeztek
osszehasonlitd vizsgalatot a ‘Bistrica’, ‘Stanley’ és ‘Cacanska rodna’ fajtak 5 l6kuszéara jellemz6
SSR-allélméreteit illetéen. Vizsgalataik alapjan arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy e fajtak
tekintetében legalabb 8%-kal kisebb eltérés volt tapasztalhatod, amit azzal indokoltak, hogy a diploid
novényektdl eltérden, a hexaploidokban kimutathatd allélsokasag nehézkesebb azonositdsa rontja a
kiértékelés megbizhatosagat (SEHIC és mts. 2015).

Az europai régid negyvendt orszaganak egyiittmiikddése révén létrejové Eurdpai Integralt
Rendszer (AEGIS) els6ként hozta 1étre a virtualis génbankként miik6dé eurdpai gyiijteményt. Célja
az ¢lelmiszer- ¢€s mezdgazdasagi ndvényi genetikai eréforrasok megorzése és fenntarthatd
felhasznalasa. E szervezeten beliil elindult egy ugynevezett ,PRUNDOC” projekt, melynek
céljaként a reprezentativ europai szilvatételek morfologiai és molekuldris jellemzését tiizték ki.
Nyolc SSR-16kusz segitségével sikeresen azonositottak és megerésitették a 14 kiilonbdz6 eurdpai

orszagokbol beérkezd 104 eltérd szilvafajta egyedi genotipusat (ORDIDGE ¢és mts. 2019).
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., Nagy tévedés lenne azt hinni, hogy a viragbiologiai jelenségek ismerete csak tudomanyos értékii, mert ellenkezédleg,
éppen ezek az ismeretek nyujtjak nekiink a legértékesebb utmutatasokat a gyakorlati termesztésben.”
(Mohdcsy Matyas, 1954)

3.5. Az 6nmeddéség jelentésége a zarvatermé novények esetében

A zéarvaterm6k (Magnoliophyta) torzsébe tartozd novények legfeltiindbb szerve a mddosult
levelekbdl allo, el nem agazod, torpe szartagi szaporitd hajtds, a virdg. FO részei a termotaj, a
porzotdj €s a viragtakarotaj, mely a megtermékenytiilést megeldoz6 megporzasnak a kiemelt szintere.
A megporzas — melynek soran a pollenzsakbol kiszorodod pollen megtapad a bibe feliiletén —
valtozatos stratégiak alapjan torténhet, melynek hatdsdra az utdédnemzedék genetikai variabilitasa
altalaban novekszik, némely esetben csokkenhet. A legtobb ndvény viragat mas viragbol szarmazo
pollen termékenyiti meg (kolcsonds megporzas, allogamia). Eléfordulhat azonban az is, hogy a
virdg sajat viragpora altal termékenyiil meg (6nmegporzas, autogamia), esetenként még fel sem
nyilt, bimbds allapotaban (zart megporzés, kleisztogdmia). A kolcsonds megporzas torténhet
ugyanazon egyeden (geitonogamia, szomszédmegporzas), vagy kiilonb6zo, de egy fajba tartozéd
egyedek kozott (xenogamia, idegenmegporzas), esetenként kiilon fajtak, fajok, nemzetségek egyedei
kozott (basztardogamia), mely végiil keresztezddéshez (hibridizacidhoz) vezet. A természetben
spontan modon csak az egymadssal kozeli rokonsagban levd fajok kozott torténik hibridizacio. A
zarvatermé fajoknak koriilbeliil a 72%-a rendelkezik himnés (kétivaru, hermafrodita) viragokkal,
amelyekben a reproduktiv szervek kozelsége lehetdséget biztosit az dnbeporzas lejatszodasara. Az
ivaros szaporoddsnak koszonhetéen — mely a genetikai valtozékonysag, a szervezetek
sokféleségének egyik fo forrasa — az evolucid hatalmas elényhdz juttatott szdmos ¢€ldlényt.
Ugyanakkor az onbeporzas a ndovények szamara nem optimalis ivaros szaporodasi mod, hiszen a
leszarmazas szempontjabol a rokon (kozos dsokkel rendelkezd) egyedek parosoddsa hosszitavon
beltenyésztéshez vezet. Ennek kovetkeztében a parosodd egyedek nagyobb mértékben hordoznak
kozos allélokat, igy a hatrdnyos ¢€s letdlis tulajdonsagot kodold recessziv allélok felhalmozodasi
es¢lyei megndvekednek, ami a genetikai variabilitds, a ratermettség és az ellenalloképesség (vigor)
csOkkenésével jar, mely az egész populacido fennmaradasat is veszélyezteti. A ndvénynemesitdok
szamara ugyanakkor az dntermékenyiilés elonyds, hiszen a ,.tiszta vonalakat™ (,,pure line”) igy lehet
hagyomanyos modszerekkel létrehozni. A kertészeti termesztési gyakorlatban is kedveltek az
ontermékenyiild fajok és fajtak, mert stabil hozamot biztosithatnak, illetve sziikségtelenné teszik a
pollenadd genotipusok telepitését (YAMANE ¢és TAO 2009). Kertészeti kulturakban gyakran idézik
elé6 mesterségesen az Ontermékenyiilést, amely mind termesztési, mind pedig nemesitési

szempontbdl kiemelt jelentdségli. Napjainkban szamos oOntermékenyiild fajta all a termesztok
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rendelkezésére, ami koszonhetd a gylimolesfak Onmedddségét iranyitd genetikai, molekuldris
biologiai folyamatok foltérképezése terén bekovetkezett oriasi eldrehaladasanak.

A kétivaru virdagokkal rendelkezd zéarvatermd novények tobbségének felépitésébdl lathato,
hogy az Oonmegporzast altalaban kiillonféle mechanizmusok, ugynevezett dnmedddségi-stratégiak
(,,self-incompatibility”, SI) kikiiszobolik. Az Sl-rendszereknek szamos eltérd tipusa ismert, melyek
tobb szempont szerint csoportosithatéak. A virag polimorfizmusa, morfologiaja szerint lehet hetero-
illetve homomorfikus inkompatibilitas (LEWIS ¢és CROWE 1954). A heteromorfikus
inkompatibilitds sordn a reproduktiv szervek morfologiailag elkiiloniilnek, tehat az
ontermékenyiilésnek fizikai vagy idobeli gatja van. Ide tartozik a bibe €és a porzok térbeni
elkiiloniilése, mint a virag valtivarasaga, vagy mint a heterosztilia (disztilia, trisztilia) jelensége,
amikor ugyanis vagy a porzd szalak (filamentum) hosszabbak a bibénél (stylus), vagy a bibeszal
hosszabb a porzoknal. A heteromorfikus inkompatibilitashoz tartozik tovabba a szaporitdszervek
érésének idobeli eltolodasa (dichogamia), melynek leggyakoribb jelensége, ha a porzok érnek meg
hamarabb (proterandria), ritkdbban fordul eld, amikor a termdk valnak kordbban éretté
(proterogynia). A virdgok tobbségében azonban a porzok és a termdk egy idOben érnek meg
(homogamia).

A homomorfikus tipusu fajokra jellemz6 ugyan a szaporitdszervek egymas kozelében valo
elhelyezkedése, vagyis az Onmegporzds morfologiai akadalyokba nem iitkozik, azonban az
ontermékenyiilés gatolt, mert azt molekuldris szinten, genetikailag meghatarozott mechanizmusok
akadalyozzak. Igy tehat az ide tartozd novények egy molekularis felismerési reakcion keresztiil
képesek a sajat vagy kozeli rokon egyedrdl szdrmazo pollent elutasitani, tovabba az idegen, vagyis a
tavolabbi genetikai allomanyu egyedrdl szarmazo pollent elfogadni (McCUBBIN és KAO 2000,
SIMS 2012). Az idegenmegporzas altal kialakult genetikai variabilitas szelekcids eldnyt biztosit a
novények szamara. A jelenséget elsé izben, 1877-ben (,,Nature abhors perpetual self-fertilization”)
leir6 DARWIN a virdgos novények torzsfejlodésében kozponti jelentdséget tulajdonitott e
mechanizmusnak. Az autoinkompatibilitds tehat azt jelenti, hogy a bibe adott novényegyed sajat
pollenjével torténd megporzasa nem vezet megtermékenyitéshez. A tulajdonsidgot egy multiallélikus
lokusz kodolja, melyet a sterilitas szor6l S-lokusznak neveztek el (EAST és MANGELSDORF
1925). Ez a széles korben elterjedt genetikai inkompatibilitas tovabbi két nagy csoportot foglal
magaba: a sporofitikus (,,sporophytic self-incompatibility”, SSI) és a gametofitikus 6nmeddéséget
(,,gametophytic self-incompatibility”, GSI) (LAWRENCE és mts. 1985, ZAVADA és TAYLER
1986).

26



10.14751/SZIE.2019.064

Sporofitikus inkompatibilitasndl a megporzas kimenetele a pollenadd diploid novény
genotipusa altal meghatarozott. Az inkompatibilitasi reakci6 a ,,szdraz” bibe felszinén jatszodik le,
ahol a pollenszemek nem tudnak toml6t hajtani és nem jutnak le a bibeszalba. SSI rendszer alakult
ki a Brassicaceae, Asteraceae és Convolvulaceae csaladokban. A gyiimdlesfajok koziil a mogyorora
(Corylus avellana L.) jellemzé, ahol a rendszer nagyon Gsszetett miikkodésii, mert az egyes allélok
eltéré dominanciaviszonyok alapjan nyilvanulnak meg (MEHLENBACHER 1997). Napjainkig a
legtobb adat a gazdasagi jelentdsége miatt a Brassicaceae csaladra jellemz6 SSI rendszerrél érhetd
el, amelyben egy, a bibeszaj epidermalis sejtjeiben kifejezédé S-receptor-kinaz (SRK) gén jatszik
kdzponti szerepet a ,,sajat” pollen felismerésében és elutasitasaban (TAKAY AMA ¢s ISOGAI 2005,
ALLEN ¢s mts. 2011). Az SRK receptorfehérje képes allél-specifikus kapcsolatba 1épni a ,,sajat”
vagy rokon egyedtdl szarmazé pollen SCR (,,S-locus Cisteine-Rich protein”) ligandum fehérjével,
melynek hatdsira az SRK homodimer konformécios valtozast szenved ¢és aktivalodik, ezaltal
tovabbi molekularis szigndlfolyamatot indukélva a bibeszaj epidermalis sejtjeiben, ami végsd soron
a ,sajat” pollentomld novekedéséért felelds fehérjék inaktivaloddsahoz vezet (REA ¢és
NASRALLAH 2008). SSI soran a diploid sziilénovény mindkét S-alléltermékét hordozé pollent
akkor is sajatjaként azonositja a befogadé ndvény, ha annak csupan egyetlen S-allélja is azonos vele.
Kivételt képez ez aldl, ha dominans-recessziv kapcsolatok alakulnak ki a pollen két S-allélja kozott,
melynek kovetkeztében az egyik allél fenotipusa erdsebben nyilvanul meg. Ebben az esetben a
megtermékenyités csak akkor lesz sikertelen, ha a dominans allél a megporzandd6 novény
bibeszoveteiben is jelen van (6A. abra).

A gametofitikus inkompatibilitas sordn a pollen fenotipusat sajat haploid genotipusa hatarozza
meg, ezzel beinditva az 6nmedddségi valaszreakciot, melynek kovetkezményeképpen a pollentdmld
novekedése megtorpan (6B. abra). A GSI szabalyozé molekularis mechanizmus tobbféle is lehet.
Az S-ribonukleaz enzimek, vagyis S-RN-azok részvételén alapulo GSl-rendszer a leginkabb
tanulmanyozott, s legrégebben leirt folyamat. Mindezidaig 6t novénycsaladban azonositottak, a
Solanaceae, Scrophulariaceae, Campanulaceae, Plantaginaceae és a Prunus fajokat is feldleld
Rosaceae csaladokban (DE NETTANCOURT 2001, FRANKLIN-TONG 2008).
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6. abra: A hermafrodita viragok sporofita 6nmeddéségénél (a) a megporzas kimenetele a pollenad6 diploid
ndvény genotipusa altal meghatarozott. Az S-allélok dominanciaviszonyai kiilonb6z6képpen alakulhatnak: ha
a pollenado novény S-alléljainak egyike a masik alléllal szemben dominans, a megtermékenyités csak akkor
lesz sikertelen, ha a dominans allél a megporzandd ndvény bibeszdveteiben is jelen van. A pollenszemek
csirdzasa a bibe feliiletén gatlodik. Ha a két allél kodominans, a megtermékenyités elmarad, amennyiben a
pollenszem két S-allélja koziil barmelyik vagy mindketté megegyezik a bibeszalban kifejez6do S-allélokkal.
A gametofita tipustt 6nmeddéség (b) esetében a pollenszem fenotipusat sajat haploid genomja hatarozza meg.
Amennyiben a pollenben kifejez6dé S-allél azonos a diploid bibében kifejez6d6 barmely S-alléllal, a
pollentdmlé novekedése a bibeszal felsé harmadaban leall (PURVES ¢és mts. 2004 atdolgozasa).
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., Alig hinnéd, hogy szilvafa —

hisz nem né rajt’ szilva soha.

De elarulja levele

szilva-levél erezete.

(Bertolt Brecht: Der Pflaumenbaum részlet)

3.6. A Prunus fajokra jellemzé gametofitikus inkompatibilitasi rendszer molekularis hattere és

modellje

A GSI rendszert az S-lokusz két génje szabalyozza (EBERT és mts. 1989, DE
NETTANCOURT 1997). A Prunus fajoknal e két gén koziil az egyik a bibében expresszaldodo
ribonukleaz (S-RN-az) enzimet (McCLURE és mts. 1989), mig a masik a pollentdmloben
kifejez6do6, tn. S-haplotipus-specifikus F-box (SFB) fehérjét kodolja (LAI és mts. 2002, ENTANI és
mts. 2003, USHIJIMA és mts. 2003). A felismerési reakcio, amely a mechanizmus alapjat képezi, e
két molekula részvételével, az S-RN-az és az F-box fehérjék kozott zajlik le. A kétkomponensii
rendszer mitkodéséhez nélkiilozhetetlen, hogy a pollenkomponenst kodold gén az S-RN-dz génhez
kozel, szorosan kapcsolt moédon helyezkedjen el a 16kuszban (380 bp-30 kb), hiszen a rekombinécio
lehetetlenné tenné az allél-specifikus felismerést (BUSCH és mts. 2014).

DIRLEWANGER ¢és mts. (2004) a Prunus referencia kapcsoltsagi térképen 28, a termesztési
érték szempontjabol jelentésnek tartott gén pozicidjat hataroztak meg Oszibarack [Prunus persica
(L.) Batsch], kajszi (P. armeniaca L.), mandula [P. dulcis (Mill.) D.A. Webb.] és cseresznyeszilva
(P. cerasifera Ehrh.) utodpopulaciok vizsgalataval, ahol az S-10kuszt a 6-0S kapcsoltsagi csoportba
térképezték. Az Oszibarack genomszekvencidja igazolta, hogy a lokusz a 6-os kromoszoéma
17-es kromoszoma szintén szubtelomérikus régidjaban talalhatdé (MINAMIKAWA és mts. 2010).
Az S-16kusz nemzetségenként eltérd pozicioban helyezkedik el a genomban, példaul az Asteraceae
csaladban a mezei katangnal (Cichorium intybus L) a 2-es kromoszoman (GONTHIER és mits.
2013).

AGUIAR ¢és mts. (2015) Prunus és Malus nemzetségek GSI génjeinek paralodg tipusa
evoliciés hipotézisét tesztelték a Rosaceae csaladbol szarmazé 6t faj genomja esetén: M. X
domestica (alma, Sl), P. persica (6szibarack, SC), P. mume (japan kajszi, Sl), Fragaria vesca
(szamoca, SC) és F. nipponica (erdei szamoca, Sl). Filogenetikai vizsgalataik arra engednek
kovetkeztetni, hogy a Malus és a Prunus nemzetségekbe tartozd S-RN-dz és S-pollen gének
kiilonb6z6 vonalakhoz tartoznak. Csak a Prunus S-RN-az és S-pollen gének vannak jelen a Fragaria
fajokban, vagyis a Malus nemzetségben az Gsi rendszert6l fliggetleniil jott 1étre a mai ismert GSI

mechanizmus. Az ,S-lineage” gének, azon gének, amelyek az ontermékenyiild fajok bibéjének
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eltéré szoveteiben expresszalodo S-RN-dz génekhez hasonlo, F-box (Malus nemzetségben SFBB;
Prunus nemzetségben ,,SLFL-like”) szekvenciaval hatarosak. A Prunus nemzetség ,,S-RN-dz
lineage” génjeinek 3 kiilonbozd csoportjat is feltérképezték: a Prunus S-RN-dz gént, az ,,S-RN-dz
lineage 17-et (filogenetikai vizsgalataik soran ez a csoport, a Malus ,,S-RN-dz lineage 1” génekkel
azonos klaszterbe keriilt), tovabba egy Prunus-specifikus csoportot tartalmaz, amely magaba
foglalja még a P. avium PAl-et (7. abra).

Diploid ndvények esetében a pollen fenotipusat sajat haploid genotipusa hatdrozza meg. Ha a
pollenszem S-allélja megegyezik a bibe két S-alléljanak barmelyikével, gatolt lesz a pollentdomld
fejlodése, és a termékenyiilés nem jon létre. Az ontermékenyiilési képesség akkor alakulhat ki, ha a
rendszer barmely komponensének funkcidja sériil, melynek kovetkeztében a fehérje hibasan

szintetizalodik vagy a fehérjeszintézis teljes egészében gatlodik (6B. abra). Igy az S-RN-dz, illetve
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a 6. kapcsoltsagi csoportban talalhat6. A novényfajok hattérszinei: kék: kajszi; narancssarga: szibarack;
citromsarga: mandula és a mandula x &szibarack hibrid; z6ld: cseresznyeszilva. Y gylimolcshus szine; B
sziromlevél szine; Mi és Ma nematddarezisztencia; D 6szibarack savtartalom és mandula héjkeménység; Br
bokros novekedési tipus; DI teltviragusag; Cs a mag koriili hus; Ag porzok szine; Pcp tobb termdleveliiség;
Fc viragszin; Lb viragzasi id; F maghozkotottség; Sk keserli mag; G a gyiimoleshéj sz6rozottsége; NI
levélalak; Dw torpendvés; Ps himsterilitas; Sc gyiimolcshéj szine; Gr levélszin; S* gyiimdlcsalak; E
levélmirigy alak; Sf lisztharmat rezisztencia; sharka plum pox virusrezisztencia. Az S-RN-dzzal rokon gének
piros szinnel, mig az SFB, SFBB és SLFL génekkel rokon gének kék szinnel, illetve kiilonb6z6 alakzattal
vannak feltiintetve (DIRLEWANGER ¢és mts. 2004 valamint AGUIAR és mts. 2015 nyoman atdolgozva).
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Az inkompatibilitdsi rendszer miikodésére vonatkozoan tobbféle molekularis hipotézist is
felallitottak az évek soran. A korabbi feltevések koziil jelenleg SONNEVELD és mts. (2005) altal
kidolgozott modositott inhibitor modell az elfogadott, amely szerint az SFB fehérjék az azonos allél
altal kodolt S-RN-az molekulak stabilitasat képesek megérizni egy allél-specifikus kapcsolatnak
koszonhetden. Ennek értelmében inkompatibilis kapcsolat esetén, nem valik lehetévé az S-RN-az
enzimek lebontasa, ellenben a pollentomlé rRNS-e degradalodik, a termékenyiilés meghiisul, s a
pollentomlo fejlodése a bibeszal felsd egyharmadaban megtorpan. Jollehet a pollentdmldbe belépd
valamennyi S-RN-az lebontasaért egy altalanos degradacios folyamat az ubikvitin / 26S
proteaszoma rendszer (UPS) felelés. A 26S proteaszoma rendszer (,,molekuldris husdaralo™) a
sejtmagban ¢s a citoplazméaban lokalizdlodo, 2,5 MD nagysagh ¢és két alegységbdl allo
legbsszetettebb fehérjebontd enzimkomplexum. A két alegységbdl az egyik a 19S szabdlyozé

alegység, a szubsztrat fehérjék felismerését és kitekerését irdnyitja, mig a masik a 20S katalitikus

rrrrr

3.6.1. Az S-ribonukleaz (S-RN-az) enzim: a bibekomponens

A gametofitikus 6nmedddségi rendszer miikddésében két fundamentalis faktor koziil a
bibeszovet oldalarol az S-RN-4z fehérje jatszik szerepet. Az S-RN-4z bioldgiai besorolasa alapjan
egy ribonukleaz aktivitassal bird enzim, ami ribonukleinsav (RNS) molekulak nukleotidokra térténé
hidrolizisét katalizalja. Az S-RN-az glikoprotein is egyben, hiszen polipeptidlancanak aszparagin
(Asn, N) aminosava képes N-glikozidos kotést 1étesiteni egy vagy tobb nagyméretii oligoszacharid
lanccal, ahol az N-glikan-lanc lehet: arabinos, xil6z, mannoéz, galaktoz, glikédz, fruktéz. A
cukormolekulat az oligoszacharil-transzferaz (OST) nevii enzim kapcsolja a fehérjemolekuldhoz,
ami jellemz6é szekvenciamotivumokat (,,.sequon”) (Asn-X-Ser [szerin], Asn-X-Thr [treonin] vagy
Asn-X-Cys [cisztein]; X= barmely aminosav, kivéve a prolin) és szerkezeti elemeket (-fordulat, -
hurok) ismer fel. A szénhidratok hidrofil tulajdonsagdnak koszonhetéen novelik a fehérjek
oldhatdsagat és védelmet nyujtanak a proteolizissel szemben is, ezaltal meghosszabbitjak a fehérjek

¢lettartamat (KARUNANANDAA és mts. 1994).

A legelsd tanulmany a novényi RN-4zokkal kapcsolatosan, arrdl szamol be, hogy a kiilonb6zd
ndvényfajok bibeszaljaban fellelhetd ribonukledzok igen eltérd aktivitassal birnak (SCHRAUWEN
¢s LINKSKENS 1972). 1989-ben a Melbourn-i Egyetemen Adrienne E. Clarke altal vezetett
kutatocsapat felfedezése alatdmasztotta a ndvényi RN-azokkal kapcsolatos hipotézist, miszerint

tobbféleképpen miikodhetnek a novényekben (HEGEDUS és mts. 2008). Ok tisztaztak elészor,
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hogy a Solanaceac csaladba tartozo Nicotiana alata novény gametofitikus termékenyiilési
rendszerének kulcsfaktora a ribonukledz aktivitassal rendelkezé S-glikoprotein. WILLIAMS és mts.
(1982) igazoltak, hogy ez a glikoprotein in vitro koriilmények kozott gatolja a pollentomld
novekedését a bibeszalban, ennél fogva valoban a bibeoldali S-gén terméke lehet. ANDERSON ¢és
mts. (1986; 1989) publikaltak a bibében expresszalodéo N. alata S;- Ss3- és Sg-allélok cDNS-
szekvenciait. IGIC és KOHN (2001) széleskorii filogenetikai vizsgalata alapjan az S-RN-azok a
gomba T2 tipusu RN-azok géncsaladjaval megegyez0 osztalyba (II1.) tartoznak, ahol az S-specifikus
RN-4zok egy kiilonallo6 monofiletikus csoportot képeznek. Mindezen informaciok birtokaban a
szerzOk arra a kovetkezetésre jutottak, hogy az RN-4z alapu inkompatibilitassal rendelkez6
Solanaceae, Scrophulariaceae és Rosaceae csalddok kozds 6stdl szarmaznak. Tovabba ez arra is utal,
hogy az Asteridea ¢s Rosidae alosztilyok kozOs Osére az RN-az alapa GSI volt jellemzd
(STEINBACHS ¢s HOLSINGER 2002).

Az els6 modell alapjan, a bibe S-glikoproteinek a fehérje N-terminalisan talalhato un.
szignalpeptid (szignal-szekvencia) révén a bibe- (stigma), a bibeszal (stylus) transzmisszids szovete-
, illetve a termdlevelek belsé oldalan talalhatd magléc (placenta) epidermiszének sejtjeibdl kijutnak
az extracelluralis térbe, ahol taldlkoznak a bibeszal stigmatoid szovetében ndvekvd pollentomlével
(ANDERSON ¢és mts. 1986, McCLURE ¢és mts. 1990). Ezek az S-RN-az enzimek a fejlodo
pollentomlébe bejutva, a citoplazmaban degradaljak a fehérjeszintézis folyamataban alapvetd
fontossagu riboszomalis RNS (rRNS) molekulakat (McCLURE és mts. 1990). Kompatibilis
kapcsolat esetén a rRNS intakt formajaban marad, ezzel ellentétben inkompatibilis kombinaciokban
lebomlik. HUANG és mts. (1994) transzgénikus novényekben kapott bizonyitékokkal tamasztottak
ala az RN-4z enzimek szerepét. Erdekesség, hogy a termélevél fejlédési statusza befolyassal van az
S-RN-azok expresszalodasara, éretlen bibében sokkal alacsonyabb az S-RN-az-koncentracio, mint
az érett bibeszovetben.

Az S-RN-aznak kulcsfontossagli feladata van a GSI-mechanizmus alapjat ad6 felismerési
reakcidban, mely kozte és a pollenkomponens kozott zajlik le (ASHKANI és REES 2016).
Bizonyitast nyert, hogy az S-haplotipus specifikus felismerésért az S-RN-aznak nem a glikoprotein
glikan oldala, hanem a fehérjerésze felelds, méghozza annak erdsen variabilis régi6i (McCUBBIN
¢s KAO 2000). ANDERSON és mts. (1989) a gén valtozékony szakaszait ,hipervariabilis”
régioknak nevezték el. A Rosaceae esetében az tin. Rosaceae-specifikus hipervariabilis régio (RHV)
(8. abra), mig a Solanaceae-ban az un. HVa- és HVb-régiok talalhatok (MATTON és mts. 1997,
USHIJIMA ¢és mts. 1998).
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A Rosaceae csaladon beliil els6ként az almanak kozolték S-RN-az cDNS szekvenciait.
Kideriilt, hogy a gén egy szignalpeptidet, 6t un. konzervativ (C1-C5) és egy hipervariabilis (RHV)
régiot hordoz. A Prunus fajok esetében két intron, mig a Maloideae alcsaladban és a Solanaceae
csaladban egy intron ¢kelddik az S-ribonukledzt kodold DNS-szekvenciaba (IGIC ¢s KOHN 2001,
MCcCLURE és mts. 2011). A két intron mérete allélspecifikusan valtozik. A Prunus fajok esetében
az 1. intron a szignalpeptid- és a C1 régi6é kozott talalhatd, mig a 2. intron a Rosaceae-specifikus
RHYV régioban. Az elobbi intron jellemzéen rovidebb és un. ,phase one” — azaz kereteltolodassal
jaro — intron; a 2. intron nem okoz kereteltolodast a szekvenciaban (,,phase zero”) (HALASZ és mts.
2007). A Prunoideae alcsalad novényfajainak S-RN-azait kodolo génekrdl altalanossagban
elmondhat6, hogy a 2. intron mérete (kb. 110-3100 bp) majdnem minden esetben meghaladja az 1.
intron méretét (kb. 100—450 bp) (SONNEVELD és mts. 2003). A C2 ¢és a C3 régiok elsérendi
hisztidin ugyanis kulcsfontossagii a RNS-hasito ribonukleaz aktivitas kifejtéséhez. A C1, C4 (ill.
RC4) és C5 régiok szamos hidrofob aminosavat tartalmaznak, ami arra utal, hogy ezek a régiok
felelosek a fehérje funkciojat alapvetéen meghatarozo kozponti stabil hidrofob mag kialakitasaban.
A hipervariabilis régié jellemzéen hidrofil tulajdonsagi aminosavak alkotjak, kovetkezésképpen
ezek a régiok keriilnek a térben a globularis fehérje molekula felszinére, ami nélkiil6zhetetlen ahhoz,
hogy a molekula részt vegyen a felismerési reakcioban a GSI-mechanizmus soran (USHIJIMA és
mts. 1998).

2. intron

1. intron

S5* — Szignalpeptid | |C1 C2 RHV | [C3 RC4| | C

h

|

[ I I\ J

1. exon 2. exon 3. exon

8. abra: A Prunus fajokra jellemz6 S-RN-dz gén felépitése. A gén 6t konzervativ régiot (C1, C2, C3, RC4 és
C5), valamint egy valtozékony, hipervariabilis régiot (RHV) tartalmaz. Az S-RN-dzok két intront (az abran
kékkel, illetve pirossal jelzett szakaszok) hordoznak. Ezek mérete allél-specifikus modon valtozo
(SONNEVELD és mts. 2003 nyoman).
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3.6.2. Az S-haplotipus-specifikus F-box fehérje: a pollenkomponens

A bibeszovetben expresszaloddo S-RN-4z enzim azonositdsat kovetden bizonyossa valt egy, a
pollen oldalarél is részvevd fehérjeterméknek a megléte. Ma mar tudjuk, hogy a GSI
mechanizmusban a pollen oldalarél az S-haplotipus specifikus F-box fehérje vesz részt. Az F-box
fehérje a portokban fejezddik ki, a tapétum szovetében, a mikrosporakban, tovabba a
pollenszemekben is megtalalhatd (LAl és mts. 2002).

Az F-box gént els6ként a gylimolesfajok koziil a japan kajszinal (P. mume L.) irtak le
(ENTANI és mts. 2003). Ugyancsak ez év marciusaban USHIJIMA ¢és kutatocsapata (2003) egy F-
box fehérjeszekvencidt azonositottak mandulandl, majd ezt kovetden elnevezték a gén altal kodolt
fehérjét SFB, vagyis S-haplotipus-specifikus F-box fehérjének. 2007-ben SASSA ¢és kutatocsapata, a
vizsgalt Malus és Pyrus fajokban azonositott tobbféle F-box gént, ,.S-lokusz F-box brothers”-nek
(SFBBs) nevezte el. Késébb ZISOVICH és mts. (2009) az eurdpai kortén folytatott analizise soran
hét kiilonboz6 SFB gént, S-haplotipust talalt, amelyeket felhasznalt az S-genotipizalds soran. A
japan kortével végzett kisérletek (KAKUI és mts. 2011) egyértelmlien igazoltdk, hogy az
almatermésiiek inkompatibilitasi reakcidja a Solanaceae-val azonos ,,tobb faktor altal meghatarozott
idegen felismerésen” alapszik.

Szamos publikacié tamasztja ala, hogy olykor az SFB és az S-RN-dz gének forditott
orientacioban helyezkednek el. Az eddig vizsgalatba vont cseresznye, meggy, mandula €és japan
kajszi haplotipusok SFB génjénck orientacidoja ellentétes volt (YAMANE ¢és mts. 2003a,b;
USHIJIMA ¢és mts. 2003, ENTANI és mts. 2003), mig a vizsgalt kajszi haplotipusok esetében
megegyezett az S-RN-dz génnel (ROMERO ¢és mts. 2004). Az S-16kuszt mas, szintén a pollenben
kifejez6d6 F-box gének is hataroljak (Prunus fajoknal az SLFL1-3), azonban ezek nem vesznek
részt az allél-specifikus felismerésben (MATSUMOTO ¢és TAO 2016a,b). Az SFB gén az S-RN-
azoktol eltéréen egyetlen intronnal rendelkezik. El6szor IKEDA ¢és mts. (2004) vizsgalta a
cseresznye F-box génjének szerkezeti motivumait, amikor is kimutattak, hogy az SFB gén egy F-box
motivumot, hdrom varidbilis régiot (V1, V2 és Vn) és két hipervaridbilis régiot (HVa és HVb)
tartalmaz (IKEDA és mts. 2004, NUNES ¢és mts. 2006) (9. abra). A gén valtozékony és a
hipervariabilis régioit hidrofil aminosavak épitik fel, amelyek a fehérje feliiletén lokalizalodnak,
ahol kulcsfontossagt szerepet toltenek be az allél-specifikus felismerési folyamatban (USHIJIMA és

mts. 2003, SASSA ¢és mts. 2010, TAO és IEZZONI 2010, MENG és mts. 2011).
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9. abra: A pollenkomponens F-box gén szerkezeti felépitése. A gén két variabilis (V1 és V2), valamint két
hipervariabilis (HVa és HVb) szakaszt tartalmaz. Az F-box az S-RN-dzoktol eltéréen egy intronnal (az abran
kékkel jelolt génszakasz) rendelkezik (IKEDA és mts. 2004, valamint NUNES és mts. 2006 nyoman).

Az F-box fehérjék szamos bioldgiai funkcidjuk koziil, gyakran az E3 ubikvitin-ligz
enzimkomplex részei (SCF; Skpl, Cullinl, Rbx1, F-box fehérjekomplex), igy joggal feltételezték,
hogy az S-lokusz altal kodolt, pollenben kifejez6dé fehérje dontd szerepet jatszik az S-RN-az
enzimek lebontdsdban. Miszerint az F-box fehérje a 26S proteaszoma rendszer részvételével a nem
sajat S-RN-az molekuldkat poliubikvitinalhatja, ami kivalthatja azok lebontasat a proteaszéma
rendszerben. Ennek értelmében az eltérdé S-allélt hordozo pollentomlok fejlédését tamogatja ugy,
hogy képes felismerni az idegen fehérjét (ENTANI és mts. 2014, USHIJIMA és mts. 2004).

2005-ben  SONNEVELD ¢és munkatarsai részletesen vizsgaltdk a magyar ‘Alex’
cseresznyefajta pollen oldali mutansait, melynek kapcsan feltartak, hogy a pollen SFB fehérjéi nem
jatszanak szerepet az S-RN-az enzimek lebontasaban. Hiszen ezt a feladatot a pollentémlében
miik6doé un. altalanos fehérjebontod rendszer latja el, amely semmiféle 6sszekottetésben nem all az S-
lokusszal. Inkompatibilis kapcsolat esetében stabil intermolekularis kapcsolodas alakul ki a pollen
SFB fehérje és az azonos allél altal kodolt S-RN-az k6zott, ami megvédi az S-RN-azt az altalanos
fehérjelebontd rendszert6l, igy megtorténik a pollentomld RNS-einek degradalodasa, melynek
hatasara a megtermékenyités nem kovetkezik be. Ha a lebontas sebességét vizsgaljuk, akkor arra a
kovetkeztetésre jutunk, hogy a termékenyitést kovetd 18. 6raban az S-RN-4zok még megtalalhatdoak
a pollentomlében mind a kompatibilis, mind az inkompatibilis megporzast soran. Ugyanakkor
kompatibilis keresztezésnél a 24. Oraban mar valamennyi S-RN-az degradacidja megtorténik
(BOIVIN és mts. 2014).

A Maleae nemzetségcsoportba, a Solanaceae és a Plantaginaceae csaladokba tartozo fajok
teljes S-lokusz mérete igen nagy, az egy megabazis méretet is meghaladja (Malus fajoknak legalabb
1 Mb, mig a Petunia fajoké 4,4 Mb méretii), hiszen tobbféle F-box gént tartalmaznak, mint a Prunus
nemzetség fajai, ahol mindossze egy F-box gén talalhato (70 kb) (MATSUMOTO ¢és TAO 2016a,b)
(10. abra).
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10. abra: Az S-16kusz sematikus abraja kiilonboz6 fajoknal. Az F-box gén az S-RN-dz génhez szorosan
kapcsolt modon helyezkedik el. A Solanaceae és a Plantaginaceae csaladokba tartozo fajok S-lokusz mérete
sokkal nagyobb, mint a Prunus nemzetség fajaiban (70 kb) (MATSUMOTO és TAO 2016a nyoman).

3.7. A szilva-termékenyiilés kutatasanak hagyomanyos modszerei

A szilva Ontermékenyiilésre valdo képessége kiilonleges helyet foglal el gylimdlcstermd
novényeink korében, hiszen a hazi szilvafajtdkat igen valtozatos termékenyiilési viszonyok
jellemzik: a teljesen 6nmeddd fajtatol a nagymértékben ontermékenyiildig szinte minden fokozat
eléfordul (TOTH és SURANYI 1980, SURANYT 2006a, NYEKI 2003). Jollehet az 1j fajtak kozott
egyre tobb Ontermékenyiilovel talalkozhatunk. A himsterilitasra is ismert néhany eset, ahol a
viragokban egyaltalan nem fejlodik ki a pollen vagy csak nagyon kevés €s az sem funkcidoképes.
Feltételezések szerint a folyamat hatterében a tetradallapotban lejatszodo tapétumréteg tulzott
fejlédése allhat, a sporogén szovet terhére (SURANYT 2006a). Himsteril fajtdk a roméan ‘Tuleu gras’
¢s utddai, mint ‘Albatros’, ‘Centenar’, ‘Minerva’, ‘Pescarus’ ¢és ‘Tuleu timpuriu’, amelyek hazai
koriilmények kozott is fellelhetok (SZABO és mts. 1999, SZABO 2002, NEUMULLER 2010).

A termékenyiilési viszonyok megdllapitdsara sokdig csupan a szabadfoldi termékenyiilési
vizsgalatok nyujtottak lehetdséget, amelyek sordn, az irdnyitott keresztezési kisérletek beallitdsaval
a gyiimoleskotédés mértéke megkozelitden nyolc héttel késdbb valt értékelhetévé (NYEKI és
SZABO 1995). Az oéntermékenyiilés meghatarozasara kozismerten kétféle technika létezik a
gyakorlatban (NYUJTO és mts. 1985, BURGOS és mts. 1993, NYEKI és SZABO 1995, NYEKI
1996). Mindkét eljards soran a mesterséges beporzas az adott fajta sajat virdgporaval torténik meg.
Elsédlegesen, az Gn. autogamia esetében, a bimbos stadiumban 1évé gallyak izolalasara keriil sor,

majd par hét elteltével a kotddési ardnyokat is megallapitjak. Rovarporozta fajok tekintetében az
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adott modszer nem mutatkozik hitelesnek a rovarok kizarasa végett. Ellenben a geitonogamia soran,
a viragokat nyilds elott kasztraljadk, majd ezt kovetéen, a mar kordbban megszedett sajat
viragporukkal porozzak be. E moddszer megbizhatobb, de az idGjarasi tényezOk jelentOsen
befolyasoljak e vizsgalat sikerességét is. Az eredmények 1-2 honap elteltével valnak kiértékelhetdvé
(HALASZ 2007).

Pusztan szabadfoldi vizsgalatok alkalmazasaval a fajtak S-genotipusanak a meghatarozasa
azonban oriasi kihivast jelent, hiszen tobb, eltéré iranyitott keresztezés elvégzése valik
elengedhetetlenné mas és mas kombinaciokban. Ezen médszer nagy hatranya, hogy a gyiimolcsfak
meglehetésen hosszantarto juvenilis idészaka miatt, legalabb tiz évet olel fel. A legkevéshé
idéigényes vizsgalati eljarasnak a molekularis szinten végzett analizis mutatkozik, melynek
eredményessége tovabbi tesztkeresztezéssel ellendrizheté (ORTEGA és DICENTA 2003).

A vilagon elséként WAITE (1894) végzett a gyiimdlcsfajok hagyomanyos termékenyiilésével
kapcsolatos kisérleteket, korte €s alma iiltetvényekben. Munkai altal szerette volna a figyelmet
felhivni az Oonmedddség jelenségére és a keresztbeporzas sziikségességére a gylimolcstermd
iiltetvényekben. Eredményei jelentdségét bizonyitja, hogy azonnal felhasznaldsra is keriiltek a
gylimolcstermesztési gyakorlatban. A csonthéjas gytimdlcsfajok koziil elészor a cseresznye, majd 2-

5 évvel kés6bb a meggy és a szilva esetében is jelentkeztek 6nmeddéségi problémak.

3.7.1. A szilva ontermékenyiilésének szabadfoldi vizsgalata

RAWES (1921) iranyitott 6n- és kdlcsonds megporzasos kisérletei alapjan -ontermékenytilo, -
»részben” ontermékenyiild és -6nmeddd szilvafajtakat irt le. Mai napig leggyakrabban e harmas
csoportositast alkalmazzak az ontermékenyiilés mértéke alapjan (NEUMULLER 2010).

Hazai berkeken beliil TOTH (1957, 1968, 1969) munkassiga révén kaphatunk mélyebb
ismereteket a szilvafajtdk termékenyliilési viszonyairdl. Hazankban szabadfoldon, természetes
koriilmények kozott 1950-1969. években végeztek ontermékenylilési kisérleteket, melynek soran
120 szilvafajta 124 700 db viragat vizsgaltak. A kapott eredmények kovetkeztében a vizsgalatba

vont fajtakat az alabbi négy kiilonb6z6 ontermékenyiilési csoportba soroltak (1. tablazat).

1. tablazat: Lehetséges ontermékenyiilési csoportok a vizsgalt szilvafajtak korében.

Ontermékenyiilési csoportok Eletképes kotodés (%)
6nmedd6 0,0
gyakorlatilag 6nmedd6 0,1-1,9
gyengén Ontermékeny 2,9-9,9
jol ontermékenyiild legalabb 10
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A fajtdkat Ontermékenylilésbol szarmazo évenkénti gyiimdleskotodésiik atlagai alapjan
soroltdk csoportokba, melynek kdvetkeztében arra a megallapitasra jutottak, hogy a szilvafajtak
koziil viszonylag kevés, csupan az egynegyede nyujtott kielégitd mértékl terméskotodést a sajat
pollenjével megporozva. A fajtdk kétharmada adott termést Onbeporzasbol, ambar jo6 hozam
eléréséhez ez is kevésnek bizonyult. A fennmarado fajtak egyharmada teljes mértékii dnmedddséget
mutatott. Eredményeik alapjan elmondhato, hogy a fajtankénti ontermékenyiilés mértéke igen széles
skalat ivelt at, a 0,0%-t6] egészen a 66,3%-ig (pl. Besztercei szilva valtozatainal: 2,6-57,0%) (TOTH
és SURANYTI 1980), valamint egyes években elérheti a 70%-ot is (pl. ‘Cacanska rodna’) (SOLTESZ
1997). SURANYT 1997-2003 kozotti (nem kozolt) felmérései szerint, a Nemtudom szilva atlagosan
56-64%-o0s Ontermékenyiilést mutatott. Szemben a Magyarorszagon szaporitasban 1évo ringld
fajtdkkal (pl. ‘Althann ringld’, ‘Z6ld ringld’), melyek onmedddek. A szilvanal sokféle megitélés
létezik az oOntermékenylilés mértékével kapcsolatosan. Hazdnk adottsagaihoz mérten a jo
terméshozashoz eurdpai szilvanal 10%, mig japan szilvanal 5% feletti érték az idealis (SURANYI
2006a).

A nemesitéi munka soran az ontermékenyiilé szilvafajtak eléallitasa az egyik legfontosabb
célkittizéssé valt. Az onmeddé fajtak esetében termesztési kockazatokkal, a szervezés soran
nehézségekkel kell szamolnunk. Hiszen szamba kell venniink a pollenado6 fajtak telepitését, mely
plusz koltségvonzattal jar. Mindezen okbol megnovekedett az igény a jo minéségia ontermékenyiils
fajtak irant, melyet a kiilonb6z6 nemesitési mithelyek (Németorszag, Olaszorszag, Szerbia, USA)
igyekeznek kielégiteni.

Az Ontermékenyiilés és a szabadtermékenyiilés mértéke kozotti Osszefliggést tobb szerzo
vizsgalta. Szilvanal erre a jelenségre elészor TOTH (1957) mutatott r4, hogy a nagyobb mértékben
ontermékenyiilo fajtdk szabadtermékenyiilése is nagyobb, valamint forditva is megallja a helyét ez a
kijelentés. SZABO (2002) igazolta meggy, eurdpai szilva, kajszi és Gszibarack fajokndl, e két
tényez0 pozitiv kapcsolatat. A szilvafajtak on- és szabadtermékenytilésének kiilonbsége a klonfajtak

szintjén is igazolhaté (SURANYT 2006b).
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3.8. Az S-genotipus meghatarozasanak molekularis diagnosztikai médszerei

Az S-l6kusz egy multiallélikus, multigén komplex, ezért a ,haplotipus” kifejezés a lokusz
valamennyi génvaltozatara (pollen €s bibe) egyiittesen értendd, ugyanakkor az ,,allél” csak az egyik
gén valtozataira hasznaland6 (McCUBBIN ¢s KAO 2000).

Az NCBI (National Center for Biotechnology Information), azaz az élettudomanyok és a
bioinformatika egyik elsOként inditott, kereszthivatkozasokkal ellatott és allanddan frissiild
adatbazis-gylijteményében jelenleg 2116 db S-RN-dz gén annotalt (jellemzett) nukleotidszekvenciaja
all a rendelkezésiinkre. Ezen szekvencidk felhasznalhatok kiilonb6z6 fajokbdl szarmazéd
szekvenciaillesztések segitségével az egyes allélok diagnosztizalasahoz, a genotipizalashoz hasznalt
PCR-alapi modszerek fejlesztéséhez, valamint evolicios kapcsolatok feltarasahoz.

A GSI rendszerben vizsgalt els6, a Rosaceae csaladbdl szarmaz6 faj az alma volt, melynek S-
alléljainak sikeres azonositasara DNS-alapi markerezési technikat alkalmaztak (BROOTHAERTS
¢és mts. 1995). PCR primerek tervezéséhez a bibeszovetbdl kivont S-RN-az fehérjelancanak NHj-
terminalis végeén taldlhatd6 aminosav-szekvenciat hataroztdk meg. Tovabba sikeresen azonositottak a
Maloideae alcsaladra jellemz6 egyetlen intron poziciojat, valamint az Sp- és Sz-allélok intronja kozti
méretkiilonbséget, melyhez a bibeszalbol izolalt mRNS-bol irt ¢cDNS és a genomi DNS-
szekvencidkat hasznaltdk fel. Az almatermésiiek S-genotipusanak megbizhatd azonositasahoz az
allélspecifikus primerek hasznalata illetve a PCR-RFLP konszenzus primerekkel torténd
alkalmazasa nélkiilozhetetlen fontossaggal bir, hiszen esetilkben az S-RN-dz gén egyetlen
intronjanak allélok k6zotti méretbeli polimorfizmusa elenyészd mértékii.

Az S-genotipus meghatarozasahoz sikeresen alkalmaztak allélspecifikus primereket alma
(KITAHARA és MATSUMOTO 2002b, BROOTHAERTS 2003) ¢s europai korte (ZISOVICH és
mts. 2004a,b) esetében. Emellett japan korte (ISHIMIZU és mts. 1999, KIM és mts. 2004,
TAKASAKI és mts. 2004, KIM és mts. 2007), europai korte (ZUCCHERELLI és mts. 2002,
TAKASAKI ¢és mts. 2006) és alma esetében a PCR-fragmentumok S-allél-specifikus restrikcios
enzimekkel torténé hasitasan alapuldé (PCR-RFLP) technikat hasznaltdak (KITAHARA ¢és
MATSUMOTO 2002a). Az allélok azonositasanak megbizhatosagat és a 90% feletti azonossagot
mutatd S-allélok aminosav-szekvencidinak a megkiilonboztethet6ségét teszi lehetdvé a specifikus
primerek amplifikalta PCR-fragmentumok restrikcios enzimekkel torténd hasitasa (JANSSENS és
mts. 1995, MATSUMOTO ¢és KITAHARA 2000, VAN NERUM ¢és mts. 2001, KITAHARA ¢és
MATSUMOTO 2002b, MATSUMOTO ¢és mts. 2003, BROOTHAERTS 2003, LONG ¢és mits.

2010). Napjainkra mar az allélspecifikus primerek egész sorat tették kozz¢é tobb gylimolesfajban, az
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almatol kezdve, a cseresznyén (SONNEVELD és mts. 2001, 2003; WUNSCH és HORMAZA
2004); a kajszin (JIE és mts. 2005) ¢és a mandulan at (TAMURA ¢és mts. 2000,
CHANNUNTAPIPAT és mts. 2001, MA és OLIVEIRA 2001, HALASZ és mts. 2008, KODAD és
mts. 2008) a japan szilvaban (SAPIR és mts. 2004, HALASZ és mts. 2007) és a japan kortében is
(NASHIMA 2015).

A Prunus fajok S-RN-dzt kodolo génjének, a C2 és C3 konzervativ régioi kozott, a
hipervariabilis régioba ¢kel6dd 2. intronrégidja jelentds mértékli méretbeli polimorfizmust mutat
(,,intron length polymorphism”, ILP) (SONNEVELD ¢és mts. 2003), aminek kovetkeztében az
amplifikalt kiilonb6z6 allélok, szamottevd méretbeli kiilonbség esetén, agaroz-gélelektroforézis
segitségével vizualisan is megjelenithetbk. SUTHERLAND és mts. (2004a) kiilonbozo
gyiimdlcsfajokbol (cseresznye, mandula, japan kajszi, japan szilva és cseresznyeszilva) szarmazo 27
S-RN-dz allél szekvencidjanak felhasznalasaval terveztek konszenzus primereket, a 2. introntol
upstream és downstream iranyban elhelyezked6 konzervativ régiokra. Ezen primerek
alkalmazasaval a legtobb ismert cseresznye, mandula és kajszi S-RN-dz allél sikeresen kimutathato
volt €s a mai napig j61 hasznalhato.

Az S-RN-dz gén mindkét intronjanak mérete allélspecifikusan valtozik, de a Prunoideae
alcsaladban, a szignalpeptid €s a Cl-es konzervativ régido kozott megtaldlhatdo 1. intron mérete
altalaban kisebb a 2. intron méretéhez képest. Az 1. intron méretének meghatarozasa a mikroszatellit
markerek vizsgalata soran rutinszeriien alkalmazott technika szerint torténik, miszerint az 500 bp
méretnél kisebb fragmentumok mérete fluoreszcens jeloléssel (példaul FAM, 6-FAM, JOE, TET
stb.) ellatott primerckkel végzett amplifikaciot kovetden, a keletkezett fragmentumok automata
szekvenatorban torténd kromatografias futtatdsaval hatdrozhaté meg (SONNEVELD ¢és mts. 2006).
Ezek alapjan az altalanos gyakorlat szerint minden Prunus faj esetében mindkét intronhossz
vizsgalata megtorténik és a kapott adatok alapjan az ismert és kordbban jegyzett allélok
azonosithatok. Néhany vitatott esetben allélspecifikus primer segitségével egyértelmiivé tehetd a
meghatarozas. Diploid fajokndl az Ontermékenyiilést okozd domindns allél kimutatisara kiilon

primerpar all rendelkezésre (HALASZ és HEGEDUS 2006).
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3.9. A poliploid gyiimélcsfajok S-allélrendszere

A legtobb molekularis informacié a termékenyiilési rendszerrdl a diploid gylimdlesfajokra
korlatozodik: a csonthéjasok koziil a kajszi (BURGOS és mts. 1998, HALASZ és mts. 2007); a
mandula (BOSKOVIC és mts. 1999, KODAD és SOCIAS | COMPANY 2008); a cseresznye
(SONNEVELD és mts. 2006, MARCHESE és mts. 2007) és az Oszibarack (HEGEDUS és mts.
2006, TAO ¢és mts. 2007). Ugyanakkor a poliploid fajokrél nagyon kevés adat all rendelkezésre
annak ellenére, hogy a novényvildgban a poliploidia nagyon elterjedt jelenség. A viragos
novényeknek kozel a fele poliploid, és kozottiik sok fontos termesztett novényfaj is van. A burgonya
példaul tetraploid (4x=48), a kenyérbuza hexaploid (6x=42), a szamd6ca oktaploid (8x=56). A
novényvildgban a tobbszords kromoszomakészlet fontos szerepet jatszott a fajok kialakulasdban,
ezaltal evolicios szerepiik kiemelkedd, de a genomszerkezetiik komplexitasa rendkiviil megneheziti
a jellemzésiiket (DUFRESNE és mts. 2014). A poliploid sejtek harom vagy tobb alap-
kromoszomaszerelvénnyel rendelkeznek. A poliploidok szarmazéasuk és tulajdonsdgaik alapjan két
csoportra oszthatoak: autopoliploidokra és allopoliploidokra. Az autopoliploidok harom vagy tobb
homoloég genomot (ugyanolyan géneket tartalmazo, jelentés mértékli DNS-szekvencia azonossagot
mutatd kromoszomak), mig az allopoliploidok ketté vagy tobb nem homolog genomot (kiilonbdzé
fajbol szarmaz6d kromoszémak DNS-szekvenciaja jelentdsebb mértékben eltér egymastdl), azaz
homeolog kromoszomakat tartalmaznak (LEITCH és BENETT 1997). A homolog és a homeolog
kromoszomak megkiilonboztetésének fontossaga abban rejlik, hogy meglétiik egyes tulajdonsagok
oroklodése folyaman dont6 hatdsa lehet. A meidzis sordn a homolog kromoszomak
szekvenciaazonossag alapjan megbizhatoan parokba rendezddnek. A homeologok ellenben, csak
abban az esetben képesek parokba rendezddni, amennyiben kozottiik bizonyos szakaszokon jelentds
mértékli szekvenciaegyezés mutatkozik, ami legtobbszor kevésbé valoszinli. Szegmentalis
poliploidiara a meggy a legjobb példa, hiszen két kozeli rokon faj, a cseresznye és a csepleszmeggy
keresztezddésébol jott 1étre, amelyek kromoszomdi bizonyos szakaszokon nagyon hasonloak
lehetnek (OLDEN ¢s NYBOM 1968, BEAVER és IEZZONI 1993).

A poliploidia nagymértékben befolyasolhatja a fajok Onmedddségi-mechanizmusanak
megnyilvanulasat. Tobb tetraploid fajban a poliploidia a genetikailag rdgzitett dnmedddségi
mechanizmus (SI) részleges inaktivitasat okozza, ugyanis a képz6dé diploid pollen — amennyiben S-
genotipusdra nézve heterozigéta — a bibeszdvettel kompatibilisnek mutatkozik, akkor is, ha a
tetraploid bibe a diploid pollen egyik, vagy akar mindkettd S-alléljat is tartalmazza.

Inkompatibilitdsi interakcid csak akkor kdvetkezik be, ha a diploid pollen két azonos S-allélt hordoz,
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azaz homozig6ta, és ez az allél a tetraploid bibe egyik S-alléljaval megegyezik. Ezt a részleges
inaktivitast az dnmedddségi reakcidkban kompetitiv interakcionak (,,competitive interaction”, CI)
nevezzik (DE NETTANCOURT 2001, SASSA 2016). A Rosaceae-ban kompetitiv interakciot
tobbek kozott tetraploid kortékben és almakban detektaltak (ADACHI és mts. 2009, CRANE és
LEWIS 1942, SASSA 2016); ellenben a Prunus fajoknal ez a jelenség nem fordul el6 (HAUCK és
mts. 2006a,b; TAO ¢és IEZZONI 2010).

3.9.1. Meggy (Prunus cerasus L.)

A termesztett meggyet (Prunus cerasus L.) a diploid cseresznye (P. avium L.) (2n=2x=16) és
a tetraploid csepleszmeggy (P. fruticosa Pall.) (2n=4x=32) spontan hibridjének tartjak (OLDEN ¢s
NYBOM 1968, BROWN és mts. 1996).

Poliploid fajok koziil eddig a meggy S-allél-rendszerét ¢és mikodését vizsgaltak
részletesebben. Tobb S-allélt és S-haplotipust azonositottak (HAUCK ¢és mts. 2006a,b; YAMANE és
mts. 2003a,b; TSUKAMOTO és mts. 2006). A meggy allotetraploid tulajdonsaganak kdszonhetéen
eltér a diploid fajok S-allél-rendszerétdl: a pollenszem diploid, vagyis két S-allélt tartalmaz, mig a
bibe négy S-allé¢llal rendelkezik. A sikeres Ontermékenyiiléshez legalabb két funkcioképtelen S-
haplotipusnak kell jelen lennie a pollenben. Eddig 6t funkcioképes és kilenc funkcidképtelen S-
haplotipust azonositottak (HAUCK és mts. 2002, 2006a,b; TSUKAMOTO és mts. 2006, 2008,
2010; YAMANE ¢és mts. 2003a,b). A funkcioképtelen haplotipusok koéziil harom a bibe oldalarol
(Sém, Semz €s Siam), kettd a pollen oldalardl (S;’°, Si3’), egy pedig mindkét oldalr6l (Spy) mutansnak
bizonyult. Ezeknél az alléloknal tobb deléciot, inszerciot €s nukleotidszubsztitiicidot azonositottak.
Az S-allélok funkciovesztése leggyakrabban valamilyen inszercios esemény kovetkezményeként
alakult ki (HAUCK és mts. 2006a, HALASZ és mts. 2014a), vagyis a mozgd genetikai elemek
jelentds evolicios hajtoerdt képeznek, ami szdmos esetben vezetett az onmedddség megsziinéséhez.
Erdekes jelenség, hogy a cseresznye hibridjeként kialakult meggyben talalhaté szamos cseresznye S-
allél, melyek funkcidvesztése cseresznye esetében mindeziddig nem volt kimutathatd, de meggy
esetében eléfordul. Ennek magyardzata a meggy tetraploid genomjaban keresendd, a poliploid faj
esetében ugyanis a bekdvetkezett egyetlen mutacid nem valtoztatja meg a pollen fenotipusat (nem
lesz képes Ontermékenyitésre), hiszen a masik allél funkcidja sértetlen. Ennél fogva a sériilt allélok
szelekcios kovetkezmény nélkiil felhalmozdodhattak a meggypopulacidkban. Az ontermékenytilés

csak abban az esetben alakulhatott ki, ha az egyedek két mitkodésképtelen S-alléllal rendelkeztek
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(TSUKAMOTO ¢és mts. 2006). A legtobb termesztett meggyfajta ontermékeny, de 6nmeddd
genotipusok is ismeretesek (LANSARI és IEZZONI 1990).

Els6ként YAMANE ¢és mts. (2001) mutattdk ki az S-ribonukledzok jelenlétét mind az
ontermékeny €és az 6nmeddo fajtak termdiben. A megvizsgalt 13 genotipus mindegyikében talaltak
legalabb egy cseresznye S-allélt. Kutatasaik soran a kapott eredményeik megerdsitették az Sy, Sa, S,
S és az Sy cseresznyeallél jelenlétét a meggyben, tovabba az ujonnan talalt S-allélokat betiikkel
jelolték, az jszertiségiik megerdsitéséig (Sa-tol Se-ig). A burgonyafélék fajaival ellentétben, csupan
a heteroallélikus pollen jelenléte nem okoz ontermékenyiilést a meggyben.

HAUCK ¢és mts. (2002) vizsgalata soran a meggyben talalt Ss- és Se-RN-az allélszekvenciak
azonosaknak bizonyultak ugyanezen cseresznyeallélokkal. Az SI mechanizmus megértésehez
nagymértékben hozzajarult a ‘Rheinische Schattenmorelle’ (S:SyScSe) * ‘Erdi Botermd” (SaSaSem)
keresztezésébol szarmazo utddok szegregacios analizise (YAMANE és mts. 2001). Bizonyossagot
nyert, hogy az Sem-RN-az funkcioképtelen, a miikkdd6 pollenkomponenssel szemben. Az elséként
leirt funkciojat vesztett meggyallél az Sem-RN-az volt az ‘Erdi bdtermSben’ (YAMANE és mts.
2003a,b). Az Sem-haplotipus egy 2715 bp inszerciot tartalmaz az S-RN-dz gén kodolod részétol
upstream iranyban (YAMANE ¢és mts. 2003a). Az Sgmz-RN-azban talalhato 1 bp-os deléciora és egy
2 bp-os szubsztitucio talalhatd. A guanin delécidja a +555 nukleotidpozicidban egy kereteltolodast
eredményezett, amely egy korai stop kodon kialakulasat idézte ¢l6 (TSUKAMOTO és mts. 2006).
Az SFB gén funkcidvesztését az S;’-allélnal egy 615 bp Ds elem okozza (HAUCK és mts. 2006a). A
mozg6d genetikai elemek szamos esetben jelentds mutaciokhoz vezetnek. Példaul a Falling Stones
(FaSt) Prunus-specifikus nem autonom Mutator elem (transzpozon) egy vagy két kopianyi
inszercioja a kajszi SFB génjében az ontermékenyiild fenotipus kialakulasahoz vezetett (HALASZ
¢s mts. 2014a). Néhany meggyfajtaban a Siz-haplotipust szintén funkcioképtelennek azonositottak.
Az Si3m-RN-az aminosavsorrendje a 130-as pozicioban tért el a vad tipusu allélétol, amely
feltehetden egy sériilt fehérjét eredményezett. Mindemellett az SFBjiz ¢és az SFBj3- allélok
nukleotidszekvenciajanak 0Osszehasonlitdsa sordn 2 bp-os eltérés volt észlelhetd. A +523-as
pozicidban az SFB13 adeninje az SFB13’-allélban guaninre cserél6dott, amely egy aminosav-valtozast
eredményezett. A +733 pozicioban viszont az SFB13 guaninje timinre cserélodott, ami egy korai stop
kondonhoz vezetett (TSUKAMOTO és mts. 2006).

Az Sze-haplotipusnak 4 kiilonbozé valtozata van, és ezek mindegyike funkcioképtelen. Az
S36a-RN-4z az Szep-RN-4zt6] egy nukleotidnyi eltérést mutat a 2. intronrégidban. Az SFBzg, és az
SFB3ssh 8 nukleotidban tér el egymastol. Az Ssea és az Szep-RN-4z Gsszevetése mas funkcioképes

cseresznye S-RN-4z szekvencidkkal nem mutat olyan molekularis elvaltozast, amely befolyasolné az
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S-RN-az aktivitasat. Az Ssen2-RN-4z az Ssen-RN-aztol egy 1 bp-os szubsztiticidban tér el a C2-es
konzervativ régioban, amely egy korai stop kodont eredményez. De az in silico vizsgalatok nem
mutattak ki egyértelmiien a hibat, amely alapjan kovetkeztetni lehet az Ssga, Szsh €S az Szeps
haplotipusok funkciovesztésére. Lehetséges, hogy az SFB fehérjének a 188-as pozicidban
bekovetkezett aminosav-csere (tirozinrdl fenilalaninre) okozta az dnmeddd fenotipus megvaltozasat,
illetve egy masik magyarazat szerint mind a négy Sgzs-0s varidnsban jelen lehet egy nem autoném
Helitron elem az SFB protein stop kodonjatdl 38 bp-ra downstream iranyban (TSUKAMOTO ¢és
mts. 2010).

A meggy Ontermékenylilése genotipusfliiggd és a funkcidképtelen S-haplotipusok genomon
beliili felhalmozodasa kdvetkeztében alakult ki, ami alapvetden eltér a Solanaceae csaladba tartozo
poliploid novényekre jellemz6 ontermékenyiilés genetikai hatterétdl (11. abra). Ezek a haplotipusok
osztalyozhatok aszerint, hogy pollen oldali mutansrol beszéliink-e, amit a nevében aposztroftal
jeleznek (°) vagy bibe oldali mutansrol van-e sz6, amelyet az S-haplotipus szdma utan egy ‘m’
betlivel jelolnek meg. HAUCK és mts. (2006b) onmeddd és oOntermékenyiilé genotipusokat
Osszevetve megalkottak az un. one-allele match modellt, mely szerint az ontermékenyiiléshez a
pollennek két funkciojat vesztett haplotipust kell hordoznia. Amennyiben a pollentdmldben és a
bibeszovetben kifejez0dd két kozos S-haplotipus egyike sem miitkodoképes, nem alakul ki a
specifikus felismerés az azonos alléltermékek kozott, igy az dntermékenyiilés lehetséges (LUU és
mts. 2000).

TSUKAMOTO ¢és mts. (2008, 2010) nagyon hatékony PCR-alapu markerezési modszert
dolgoztak ki az Ontermékenyiilé és az onmeddé genotipusok elkiilonitésére. Az allél-specifikus
primerek és a CAPS-markerek hasznalataval (Cleaved Amplified Polymorphic Sequence)
megkiilonboztetheték a mutans és a vad tipusu allélek az alabbi esetekben: S1/Si’; Se/Sem/Semz;
S13/S13m/S13” €s S36/Sasal Ssen/S36n2/S3ens. Hasznalatukkal a magoncok korai szelekcioja miatt a meggy
nemesitési programokban jelentds koltségtobblet ¢s munkaidd takarithatdé meg. Az utddokat

genotipusuk pontos megallapitasara mindegyik allélra kidolgozott markerrel tesztelni kell.
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pollenszemek

A) Solanaceae

B) Prunus

Elsé
mutacio

Masodik
SS6525 mutdcio 5351525

11. abra: A gametofitikus inkompatibilitds miikodése a poliploid Solanaceae (A) és Prunus (B) fajoknal. A
Solanaceae csaladban a heteroallélikus (két kiilonb6z6 allélt tartalmazo) pollen kovetkeztében kozvetleniil
ontermékenyiilové valik az egyed. A Prunus fajoknal nem 6nmagéaban a poliploid genom hatasara valtozott
meg a termékenyiilési fenotipus, hanem tetraploid fajoknal minimum két, funkcioképtelen S-haplotipus
jelenlétére van sziikség az ontermékenyiilés kialakulasahoz (HAUCK és mts. 2006a). A miikodésképtelen
allélokat betiivel (a, b) jeloltiik (HALASZ és mts. 2016).
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3.9.2. Europai szilva (Prunus domestica L.)

Mindezidaig alig néhany eurdpai szilvafajta S-genotipusat ismerjilk a poliploid genom
komplexitasa miatt. Az elsék kozott SUTTON (1918) wvolt az egyik, aki a kolcsonds
inkompatibilitasi kombinaciokrdl feljegyzéseket tett, késobb szdmos fajtat azonositottak kolcsonods
inkompatibilitassal (TEHRANI 1991). A korabbi iranyitott 6n- és kolcsonds megporzasos kisérletek
alapjan ontermékenyiild, ,,részben” Ontermékenyiild és 6nmeddd fajtakat irtak le (RAWES 1921).
Az dnmeddo fajtaknal kiilon gondot kell forditani a megfeleld porzopartnerek biztositdsara. Néhany
hazankban is termesztett szilvafajta esetében a himsterilitds (‘Centenar’, ‘Pescarus’, ‘Tuleu gras’ és
‘Tuleu timpuriu’) is eléfordulhat, amely tovabb bonyolitja az optimalis iiltetvény tervezését
(SZABO és mts. 1999).

Elészor SUTHERLAND ¢és mts. (2004a,b) végeztek molekularis vizsgalatokat a szilva S-
lokuszan. A transz-specifikus evolucido jelenségét (két kiillonbozoé faj bizonyos S-alléljainak
szekvencidja nagyobb mértékben hasonlithat egymashoz, mint amennyire egy faj két kiilonb6zo
funkcioju S-allélja) a Solanaceae csaladban, a Maloideae és Prunoideae alcsaladokban egyarant
kimutattak. Osszesen harom S-allél (Ss, Ss és So) szekvencijat hataroztak meg (SUTHERLAND és
mts. 2008).

Mivel nem allnak rendelkezésre elérhetd szilva S-allélra specifikusan fejlesztett markerek, mas
Prunus fajokhoz hasonloan, az S-RN-az és az F-box gén konzervativ régidira tervezett primerek
hasznalhatok a hexaploid szilva genetikai informacidéjanak megismeréséhez. Hat, mas Prunus
fajokra tervezett marker alkalmazhatosagat vizsgaltak 33 eurdpai szilvafajta bevonasaval (KOTA és
LACIS 2013). Az atlagosan megfigyelt heterozigotasag mértéke igen nagynak bizonyult, kiilonb6z6
primerkombinaciok esetén 14-37 allél amplifikalédott. Mindegyik szilvafajtat egyediilallo S-
genotipussal jellemeztek. Ugyanakkor a tesztelt markerek nem mutattak kiilonbséget az
ontermékenyiild és 6nmeddd fenotipusok kozott. Egy eldzetes vizsgalat soran HALASZ és mts.
(2014b) 18 kiilonbozo allélt detektaltak 16 fajtaban, amely a jelent6s mértékii genetikai variabilitast
bizonyitja. Teljes allélszekvencia hidnydban ezen allélok jelolésére atmenetileg alfabetikus kodokat
hasznaltak Sa-Ss-ig. A Genetika és Novénynemesités Tanszéken késziilt OTDK dolgozat keretében
17, gazdasagi szempontbol jelentds szilvafajta S-genotipusanak részleges meghatarozasara keriilt sor
(KURILLA 2015).

Az europai szilva S-haplotipusok teljes génszekvenciajanak hianya miatt jelenleg semmilyen
adat nem all rendelkezésiinkre az Ontermékenyiilés megjelenésérél. Ha az Ontermékenyiilés

molekularis hattere azonos a meggy esetében leirt mechanizmussal, vagyis minimum két
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funkcioképtelen S-haplotipusra van sziikség az ontermékenyiilés kialakulasahoz, akkor a hexaploid
P. domestica esetében csak harom funkciojat vesztett haplotipus egyiittes jelenléte okozhat
ontermékenyiild fenotipust (12. abra) (ZOHARY 1992, ZOHARY ¢és HOPF 2000). A poliploid
fajok haplotipusaiban gyakrabban fordulhatnak elé mutaciok, amivel megmagyarazhat6 lehet az
eurépai szilvafajtainak tobbségére jellemzé dntermékenyiilés (NYEKI és mts. 2012). Feltételezhetd,
hogy az 6ntermékenyiilés genetikai hattere a meggyhez hasonldan a funkcidképtelen S-haplotipusok
genomon beliili felhalmozoddsdnak koszonhetd, jollehet erre a mai napig nincs kozvetlen

bizonyitéek.

818283545586 SaS65:S5455S86
L II.

12. abra: A termékenyiilési kapcsolatokat meghatarozé gametofitikus inkompatibilitas feltételezett
miikodése a hexaploid Prunus domestica esetében: ha a pollenszem egy vagy két mutans allélt (a,b) hordoz,
még nem okoz dntermékenyiilést. Az ontermékenyiilés csak akkor lehetséges, ha a pollen mindharom allélja

funkcidképtelen (a,b,c).
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4. ANYAG ES MODSZER

4.1. A vizsgalat targyat képezo novényanyag

A kisérletek soran 17, gazdasagi szempontbol jelentds (tobbek kozott ,,Plum pox potyvirus”,
PPV tolerans) eurdpai szilvafajtat (P. domestica L.) valamint 38 tajfajtat vizsgaltunk, melyek nagy
részét tartalmazza a 150/2004. (X. 12.) FVM rendelet 5. szamu melléklete, ami a Kultartorténeti és
genetikai szempontbol kiemelkedd jelentdségli veszélyeztetett ritka sz6lo- és gylimdlesfajtak
jegyzéke (2. tablazat). A szilva ndvényanyagok a Szent Istvan Egyetem Gylimolesterm6 Novények
Tanszék Soroksari Kisérleti Uzem és Tangazdasag iiltetvényébdl és a NAIK Gyiimdlcstermesztési
Kutatointézet Ceglédi Kutatdo Allomasardl szarmaznak. Tovabba szerettik volna vizsgalataink
értékét novelni azokkal a tajfajtakkal, amelyek az adott tajkorzetre jellemzdek, illetve amelyek
azonos névvel szerepelnek a kiilonboz6 tajkorzetekben. A vizsgalt fajtdk részletesebb ismertetdje

megtalalhat6 hatul a mellékletek jegyzékében (M2-M3).
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2. tablazat: A vizsgélatba vont ndvények rendszertani besorolasa, eredete, termékenyiilési viszonyai, fajtik allapota és a STRUCTURE analizis
soran kapott alcsoportok (ACS) szerinti rangsorolasa (PRITCHARD és mts. 2000).

- - ., . (. Mintagyiijtés . e Fajta ACSY
Fajta Faj Pedigré Szarmazasi hely helye Termékenyiilés allapota/statusza® (K=3)
Althann ringld Prunus italica Ismeretlen Cseh Koztarsasag Soroksar Onmeddd H 1
. . , , v Részben
Beregi datolya Prunus domestica Ismeretlen Magyarorszag Cegléd GB éntermékeny T 3
Besztercei 105-58 | P. domestica Besztercei klon Magyarorszag Cegléd GBY Ontermékeny H 2
Besztercei Bb.398 | P. domestica Besztercei klon Magyarorszag Cegléd GBY Ontermékeny H 2
Besztercei Bt. 2 P. domestica Besztercei klon Magyarorszag Budatétény Ontermékeny H 2
Besztercei Nm.122. | P. domestica Besztercei klon Magyarorszag Erd Ontermékeny H 2
Besztercei Nm.150. | P. domestica Besztercei klon Magyarorszag Erd Ontermékeny H 2
o . Eredeti . 2 .
Besztercei szilva P. domestica megjelenés; ANP* Magyarorszag Aggtelek Ontermékeny H 2
Bluefre P. domestica Stanley USA Soroksar . ReSZt,)en M 1
President ontermékeny
Bodi szilva 1. Prunus insititia megjei[relg:tl ANP® Magyarorszag Aggtelek Ontermékeny T 3
Bodi szilva 2. P. insititia megjei[relg:tl ANP® Magyarorszag Zéadorfalva Ontermékeny T 3
Bu“hler P. domestica Ismeretlen Németorszag Cegléd GBY Ontermékeny H 2
Frithzwetschge
C. 174 mirobalan Prunus cerasifera megjei:flgse'thNPx Magyarorszag Cegléd Tgy" Ontermékeny A 1
C. 679 mirobalan P. cerasifera megjei:flgse'thNPx Magyarorszag Cegléd Tgy" Ontermékeny A 1
Cacanska lepotica” | P. domestica Wangenheimer x Szerbia Soroksar i RCSZ]?CH M 1
Besztercei ontermékeny
L . Eredeti . i gy Részben
Durénci P. domestica megjelenés; ANP* Magyarorszag GOmorszolos éntermekeny T 2
. : Eredeti . . ain Részben
Durko P. domestica megjelenés; ANP* Magyarorszag GOmorszolos sntermékeny T 2
Elein ér6 P. domestica megjei:flz:'tl ANP Magyarorszag Gomorsz6los Ontermékeny T 3
Elena P. domestica Fellenger x Németorszag Soroksar Ontermékeny M 1

Stanley
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2. tablazat: (Folytatas).
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- - ., . (. Mintagyiijtés . e Fajta ACS
Fajta Faj Pedigré Szarmazasi hely helye Termékenyiilés allapota/statusza® (K=3)

Empress P. domestica Ismeretlen Olaszorszag Soroksar Onmeddé M 1
Fehérszilva 1. P. domestica Eredeti ;T\Ieéj(elenes; Magyarorszag Aggtelek Ontermékeny T 3
Fehérszilva 2. P. domestica Eredeti Ar\lll\IeF%](elenes; Magyarorszag Aggtelek Ontermékeny T 3
Fehérszilva 3. P. domestica Eredeti Ar\lll\IeF%](elenes; Magyarorszag Aggtelek Ontermékeny T 3
Fehérszilva 4. P. domestica Eredeti :F\Ieg(elenes; Magyarorszag Zadorfalva Ontermékeny T 3
Francia . . , . v = .

narancsszilva P. domestica Ismeretlen Franciaorszag Cegléd GB Ontermékeny H 3

e . . X . Részben
GO6mori nyakas 1. | P. domestica Ismeretlen; ANP Magyarorszag Aggtelek éntermékeny T 2
GO6mori nyakas 2. | P. domestica Ismeretlen; ANP Szlovakia Balog (Szlovakia) . ReSZt,)en T 2
ontermékeny
Haganta P. domestica Cacanska najbolja x Németorszag Soroksar . Reszt’)en M 1
Valor ontermékeny

Hanita" P. domestica President x Auerbacher Németorszag Soroksar Ontermékeny M 1
Haroma P. domestica (Ortg:z?uxerH;lSiznley Németorszag Soroksar Ontermékeny M 1
gogzgm szilva P. italica Ismeretlen Magyarorszag Cegléd GBY Ontermékeny M 1
Jojo" P. domestica Ortenauer x Stanley Németorszag Soroksar Ontermékeny M 1
Katinka P. domestica Ortzlz:lse;re;elr{uth Németorszag Soroksar Ontermékeny M 1
Kecskeméti 101 P. domestica Ismeretlen Magyarorszag Cegléd GBY Ontermékeny T 2
Ié‘?'kgeg yszilva P. insititia Eredetlélll\legg(elenes; Magyarorszag Cegléd Tgy" Ontermékeny A 3
Lengyel P. domestica Besztercei utod Magyarorszag Cegléd GB' Ontermékeny M 1
Loszemt szilva P. domestica Eredeti Ar\rll\legg(elenes; Magyarorszag GOmorszolos Ontermékeny T 1
Mirabelle de Prunus . . . v Részben

Nancy syriaca Ismeretlen Franciaorszag Cegléd GB éntermékeny H 1
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- - ., . (. Mintagytijtés . e Fajta ACS
Fajta Faj Pedigré Szarmazasi hely ' helye Termékenyiilés sllapota/statusza’ | (K=3)
Nemtudom P3 | P. insititia Eredeti megjelenés; SzB* Magyarorszag Ujfehérto Ontermékeny T 3
Oka Prunus besseyi x Ismeretlen USA Cegléd GBY Onmedds M 1
Prunus salicina

Paczelt szilvaja | P. domestica Ismeretlen Magyarorszag Poloske Ontermékeny T 2

Presenta P. domestica President x Ortenauer Németorszag Soroksar Ontermékeny M 1

President” P. domestica Ismeretlen Nagy Britannia Soroksar Onmeddd M 1

Sermina Prunus cocomilia Ismeretlen Ismeretlen Cegléd GB' Onmedds M 1

Sivaklo P. domestica ANP* Magyarorszag Gomorsz6l6s Ontermékeny T 3

Stanley" P. domestica Agen x Grand Duke USA Soroksar . Reszl?en M 1
ontermékeny

Topend Plus P. domestica Cacanska najbolja x Valor Németorszag Soroksar Ontermékeny M 1

Topfive P. domestica Cacanska najbolja x Németorszag Sorosar . Reszt’)en M 1
Auerbacher ontermékeny

Tophit P. domestica Cacanska _nanolja . Németorszag Soroksar . Reszt?en M 1
President ontermékeny

Tuleu gras P. domestica Ismeretlen Romania Cegléd GBY Himsteril H 2

Victoria P. domestica Ismeretlen Nagy Britannia Cegléd GBY Ontermékeny H 1

Vorés szilva 1. | P. domestica Eredeti megjelenés; ANP* Magyarorszag Aggtelek Ontermékeny T 3

Voros szilva 2. | P. domestica Eredeti megjelenés; ANP* Magyarorszag Zadorfalva Ontermékeny T 3

Voros szilva 3. | P. domestica Eredeti megjelenés; ANP* Magyarorszag Zadorfalva Ontermékeny T 3

Z61d ringlod P. italica Ismeretlen Olaszorszag Cegléd GBY Onmeddd H 3

’Fajta allapot: M = modern/gazdasagi fajta; H = hagyoményos/térténelmi fajta (20. szizad elbtt hoztak kereskedelmi forgalomba); T = Tajfajta; A = Alanyfajta.
YACS: 1 (kék); 2 (piros); 3 (zold).
*ANP = Aggteleki Nemzeti Park; KNP = Kiskunsdgi Nemzeti Park; SzB = Szatmar-Beregi T4jvédelmi Korzet.
“Nemzetkozileg elismert fajta.

'GB = Génbank; Tgy = Térzsgyiimdlcsds

ITermékenyiilés: HARSANYT 1979, SZABO 2001, SURANYI 2006a, KISSNE és MAROSI 2006, SURANYI 2014,
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4.2. DNS-alapu vizsgalatok

4.2.1. DNS-kivonas

A mintavételezés soran fiatal leveleket és riigyeket gytjtottiink, amelyeket -20°C-on
fagyasztva taroltunk. A novények teljes genomi DNS-tartalmat az igy tarolt mintdinkb6l a DNeasy
Plant Mini Kittel vontuk ki (Qiagen, Hilden, Németorszag), a gyartd altal megadott protokoll
alapjan. A DNS-kivonatok mennyiségi ¢és mindségi paramétereit Nanodrop ND-1000
spektrofotométer (NanoDrop Technologies, Inc., Wilmington, DE, USA) késziilékkel ellendriztiik.
A DNS-kivonatokat szintén -20°C-on fagyasztva taroltuk.

4.2.2. SSR-vizsgalat

A mikroszatellit régiok felszaporitdsdhoz 7 primerpart hasznaltunk, melyeket kiilonb6zo
Prunus fajok vizsgalatara terveztek (4. tablazat). A PCR-t 2720 (Applied Biosystems, Waltham,
Massachusetts, USA) tipusu PCR késziilékben végeztiik a primerekhez k6zolt, eltéré protokollok
alapjan (3. tablazat). A PCR-reakcidhoz koriilbeliil 20-80 ng DNS-t hasznaltunk 25 ul
végtérfogatban. A 10 x DreamTaq Green puffer (Fermentas, Szeged) KCl-ot és (NH4),SO4-0t is
tartalmazott a DreamTaq DNS-polimeraz enzim (Fermentas, Waltham, Massachusetts, USA)
megfeleld miikodéséhez sziikséges aranyban. A PCR-reakcidelegy végsd koncentracidja 4,5 mM
MgCl,; 0,2 mM dNTP; 0,2 uM az adott primerekb6l és 0,75 U DreamTaq DNS-polimeraz enzim
volt.

A PCR sikerességét agardz gélelektroforézissel ellendriztiik. A PCR-termékeket 1%-0s TBE
agardzgélben valasztottuk szét (30 perc, 80 V) és etidium-bromidos festéssel, UV-fénnyel
atvilagitva tettiik lathatova, 1 kb+ DNS-markert (Promega, Mannheim, Németorszag) hasznaltunk.
A PCR-fragmentumok méretének meghatarozasa ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied
Biosystems, Foster City, Kalifornia, USA) automata DNS-szekvenatorral tortént, amihez az 5’
végen fluoreszcensen jelolt forward primereket (6-FAM) hasznaltunk. A kapott adatokat az ABI
PeakScanner 1.0 programmal (Applied Biosystems, Foster City, Kalifornia, USA) elemeztiik.

3. tablazat: A PCR-reakcio eltérd plotokoll szerint zajlott (DIRLEWANGER ¢és mts. 2002; MNEJJA ¢és mts.
2004,2005 nyoman).

Lépés Kezelés Hoémérséklet Idétartam Ciklus
1. Elodenaturalas 94°C 1 perc 1
2. Denaturalas 94°C 30-45 masodperc
Primerek kotodése Ta°C 30-45 masodperc ~30-35
Polimerizalas 72°C 30mp-2 perc
3. Polimerizalés 72°C 4-5 perc 1
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4. tablazat: A SSR-PCR soran felhasznalt primerek.
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Primer-
Méret- Tsmétléde kotodési
SSR-l6kusz Szekvencia (5’2 3°) Faj Referencia tartomany , homér-
motivum z
(bp) séklet
(Ta °C)
AG)zz
F: TCATTGCTCGTCATCAGC . DIRLEWANGER (
BPPCTO07 | o CAGATTTCTGAAGTTAGCGGTA | ds7barack | = e 002) | 143151 ggg;z S7
4
F: TCCTGCGTAGAAGAAGGTAGC | . . DIRLEWANGER
BPPCTO25 | R CGACATAAAGTCCAAATGGC Oszibarack | = " ts. (2002) 178-202 (GA)2 S7
F: CATGGAAGAGGATCAAGTGC . DIRLEWANGER
BPPCTO37 | R CTTGAAGGTAGTGCCAAAGC Oszibarack | = " ts. (2002) 146-156 (GA)5 S7
F: ATTACGTACCCTAAAGCTTCTGC | , . DIRLEWANGER
BPPCTO39 | B, GATGTCATGAAGATTGGAGAGG | 9570arack | s, (2002) 122-180 (GA)0 S7
F: ATGAGGACGTGTCTGAATGG . DIRLEWANGER
BPPCTO40 | B AGCCAAACCCCTCTTATACG Oszibarack | .\ 2002) | 182148 | (GAhs 57
F: GCCACTTCGGCTAAAAGAGA japan | MNEJJA és mts. ]
CPSCT02L | B TCCATATCTCCTCCTGCTTGA szilva (2004) 125-151 | (GA)s 46
F: ACATGCCGGGTAATTAGCAA MNEJJA és mts.
CPDCT044 | B AAAATGCACGTTTCGTCTCC mandula (2005) 163-185 | (GA)x 58
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4.2.3. S-PCR-analizis

4.2.3.1. Az S-RN-az és F-box gén PCR-vizsgalata

crcr

konszenzus primerpart hasznaltuk (SONNEVELD ¢és mts. 2003). Allél-specifikus reverse oldala
primereket is terveztiink néhany esetben: PdomAR-R, PdomB-R, PdomE-R, PdomH-R, PdTf-R,
PdEm-R és PdHag-R (5. tablazat). A tervezett primerek forward oldali parjanak a PaConsl-F
primer bizonyult a legalkalmasabbnak. Az allélspecifikus primerek pontosan az adott allél DNS-
szekvenciajara illeszkednek, ezért minden egyes S-allél esetében kiilon-kiilon PCR-reakciot
inditottunk megfeleld primer-tapadasi hémérsékletekkel. Az F-box gén kodold szakaszainak a
felszaporitasahoz konszenzus primer part alkalmaztunk: 62F és 1010R (NUNES és mts. 20006).

A PCR-clegy mintanként 12,5 pl végtér-fogatban késziilt a 40-60 ng DNS, valamint 10 x
DreamTaq Green puffer, 1,5 mM MgCl,, 0,2 mM dNTP, 0,4 mM az adott primerek és 0,625 U
DreamTaq DNS-polimeraz (Fermentas, Waltham, Massachusetts, USA) felhasznalasaval. A PCR-
reakcid 2720 tipusi PCR-késziilékben (Applied Biosystems, Waltham, Massachusetts, USA) ment
végbe a primerekhez kozolt protokoll alapjan (6. tablazat). A PCR-t kdvetéen 1%-os TBE agaroz-
gélelektroforézis segitségével valasztottuk el a fragmentumokat egymastol (50 perc, 130 V).
Etidium-bromid és UV-fény segitségével tettiik lathatova a DNS-t. Az 500 bp-nal nagyobb
fragmentumok méretének megallapitasahoz 1 kb+ DNS-markert (Promega, Mannheim,

Németorszag) hasznaltunk.
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. tablazat: S-PCR-analizis soran alkalmazott primerparok.

Primer Primer szekvencia (5’ 3°)% Faj Referencia Ta(°0)
PaConsl| F: GGCCAAGTAATTATTCAAACC cseresznye SONNEVELD és mts. 58
R: CA(T/A)AACAAA(A/G)TACCACTTCATGTAAC (2003)
PaConsl-F MCTTGTTCTTGSTTTYGCTTTCTTC cseresznye SONNE(\zchJEoLs? ¢s mts. 54
PdomAR-R CGTATATAAATGTACGTACAAC eurdpai szilva Sajat tervezésti 55,5
PdomB-R GAACTATGCTAAAGAGTAAGTG eurdpai szilva Sajat tervezésli 57
PdomE-R ATATTATCTTCACATCACATGAC eurdpai szilva Sajat tervezésii 57
PdomH-R TAAATTGAGAAAATGAGAGCTC eurdpai szilva Sajat tervezésli 58
PdTf-R ACTCAAGAGCATGAACTAAATG eurodpai szilva Sajat tervezésii 59
PdEmM-R GTCATATAATTAGATGAGCAGATCC eurdpai szilva Sajat tervezésii 59
PdHag-R CAACTTGCACTCCATTTTCA eurdpai szilva Sajat tervezésii 59
62F ATTACGARWCCAAGCAAG kokény NUNES és mts. (2006) 55
1010R ATCTCTTRTTCGRTTTCT kokény NUNES és mts. (2006) 55

*M=A+C, S=C+G, Y=C+T

6. tablazat: A PCR-reakci6 koriilményei az S-RN-dz gén vizsgalata soran (ORTEGA és mts. 2006

nyoman).
Lépés Kezelés Homérséklet Idétartam Ciklus

1. Elddenaturalés 94°C 2 perc 1

2. Denaturalas 94°C 1 perc
Primerek o
KHtodése Ta°C 2 perc 30-35
Polimerizélas 68°C 4 perc

3. Polimerizélas 68°C 10 perc 1
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4.2.4. DNS tisztitasa agaréz gélbol

Néhany fragmentumot nem kozvetleniil az S-RN-dz masodik intronrégié alapjan kapott PCR-
termékekbd] klonoztunk, hanem a PCR-termékek agar6z gélelektroféris utani 1%-os TAE agar6z
géIbol torténd DNS-tisztitasat kovetéen. A DNS-fragmentumokat az agar6z gélbdl egy automata
1000 pl-es pipettara erdsitett steril fragmentet izolalo fejegység segitségével vagtuk ki. A kivagott
gélt az EZ-10 Spin Column DNA Gel Extraction Kit (Bio Basci Canada Inc.) csomagban megadott
EZ-10 Spin Column DNA Gel Extraction Kit protokoll alapjan tisztitottuk meg. Az igy kapott DNS-

t vittiik tovabb a klonozas elsd lépésébe, a ligalas folyamataba.

4.2.5. PCR-termékek klonozasa
4.2.5.1. Ligalas

A ligalas, a kivalasztott 20-50 ng PCR-termékekkel 4°C-on egy éjszakan keresztiil a
pTZ57R/T Easy Vector System (Fermentas) vektor, 5x ligalo puffer, 3 U T4 DNS-ligaz és MilliQ

viz felhasznalaval, 14,5 pul végtérfogatban tortént.

4.2.5.2. Transzformalas

A ligacios termékekb6l 7 ul-nyi mennyiséggel JIM109 kompetens sejteket transzformaltunk
ugy, hogy a ligacids terméket tartalmazéd csovek lecentrifugélasat kovetden jégen tartva Ovatosan
hozzaadtunk 50 pl kompetens sejtet. A csoveket elegyitettiik, majd 20 percre jégre helyeztiik. Ezt
kovetéen a hdsokk kialakulasa érdekében 45-50 masodpercig tettiik 42°C-os vizflirdobe, majd
rogton jégre 2 percig. Hozzaadtunk 950 ul LB folyékony, ampicillinmentes taptalajt, majd legalabb

30 percig inkubaltuk 37°C-on 150 rpm fordulatszammal razatva.

4.2.5.3. Szélesztés

A transzformalt sejtkulturdkbol 50 ¢és 100 pl-nyi szuszpenzidt szélesztettiink
LB/ampicillin/IPTG/X-gal szilard taptalajon: 10 g/l Bacto-tripton, 5 g/l Bacto-¢lesztokivonat, 10 g/l
NaCl, 7 g/l agar, 100 pg/ml ampicillin pH=7. A plate felszinén 100 pul 100mM IPTG-t és 50 pl 50
mg/ml X-galt oszlattunk szét. Az igy kapott ,plate”-eket 37°C-on inkubaltuk forditott helyzetben

egy éjszakan at.
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4.2.5.4. Kék-fehér szelekcio, kolonia PCR

A klonozas sikerességét a petri csészék szilard taptalajan megjelené kék és fehér telepek
mutattak, melyek koziil a fehér szinliek tartalmaztak az inszertet, igy azokat egy 10 pnl-es
pipettahegy segitségével egyenként eltavolitottunk, mintanként legalabb 10 db nagyobb méreti
fehér telepet, majd hozzaadtuk a PCR-elegyhez. Ezt megel6zéen azonban még hozzaérintettiik egy
LB/ampicillin szilard taptalaji Gn. ,,masterplate”-hez. Az igy elkésziilt ,,masterplate”-ket forditott
helyzetben 37 °C-on inkubaltuk egy éjszakan keresztiil. Egy 2 ml folyékony LB téptalajt és 50
mg/ml ampicillint tartalmazo iivegcsébe helyeztik a kolonia PCR alapjan kivalasztott és a
,masterplate”-r6l fogpiszkaldval eltavolitott telepeket. Az livegceséket egyenként parafilm szalaggal
jol lezarva egy éjszakan at 37 °C-on razattuk 170 rpm fordulaton.

A kolonia PCR elegye a primert (M13) leszamitva megegyezik a masodik intronrégi6 PCR-
elegyének Osszetételével. Az amplifikaciot kovetden 1%-os TBE agardz gélben valasztottuk szét a

PCR-termékeket, majd a megfelelé méretli fragmentumokat jeloltiik ki a DNS izolalaséra.

4.2.5.5. Plazmid DNS izolalas, szekvenalas, szekvenciaelemzés

A plazmid DNS-eket GeneJET Plasmid Miniprep Kit (Thermo Fisher scientific, Vilnius,
Litvania) segitségével izolaltuk. A sikeres szekvendlashoz sziikséges 100 ng/ul koncentracioja
DNS-mennyiséget GeneQuant II RNA/DNA spektrofotométerrel ellendriztiik. Az izolalt DNS-ek
szekvenalasa az ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied 22 Biosystems, Foster City,
Kalifornia, USA) automata DNS-szekvenatorral tortént. A DNS szekvenciak homologia
vizsgalatdhoz az NCBI BLAST szoftverét (ALTSCHUL és mts. 1990), a szekvenciak illesztéséhez a
BioEdit 7.2.0. (HALL 1999) és a filogenetikai analizishez a MEGA6 (TAMURA és mts. 2013)
programot hasznaltuk. A szomszéd-6sszevono (,,neighbor joining”) modszerrel készitett kladogram

statisztikai ellendrzéséhez ,,bootstrap”-analizist hasznaltunk 1000 ismétléssel.
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4.3. Statisztikai analizis

A fragmentumok méretének (genotipizalas) meghatarozasahoz a Peak Scanner 1.0 szoftvert és
a GS500 LIZ standard-ot (Applied Biosystems) alkalmaztuk. A hierarchikus klaszteranalizishez a
fragmentumokat tartalmazé adatsort binaris formaba alakitottuk at, ahol minden egyes fragmentum
jelenlétét 1, mig hidnyat O jelzi. A binaris adatokbol a Jaccard-indexen alapuld genetikai tavolsag
matrix hasznalataval dendrogramot szerkesztettiink, és 2000 ismétléssel ,,bootstrap”-analizist
végeztiink a PAST 2.17c program (HAMMER és mts. 2001) segitségével. A fokomponens-analizist
(,,Principal Component Analysis”, PCA) szintén a PAST szoftverrel hajtottuk végre. A vizsgalatba
vont szilvafajtak genetikai Osszetételének tovabbi analizisét a Markov Chain Monte Carlo (MCMC)
becslésen alapuld Bayesian-klaszterezési megkozelitést alkalmaz6 STRUCTURE 2.3.4. szoftver
(PRITCHARD ¢és mts. 2000) segitségével végeztiik el. Meghataroztuk a vizsgalt egyedek kozotti
genetikai csoportok szamat. Az elemzett genotipusok kiilonbdzé szarmazasara és a kozottiik
fennalld6 természetes hibridizacid jelenségére vald tekintettel, az analizis soran a ,admixture
ancestry” €s a ,,correlated allele frequency” paramétereket hasznaltuk. A lokuszonként kevesebb,
mint hat allélvaltozattal rendelkez6 egyedek esetében a hianyz6 allélt hianyzo6 adatként (—9) jeloltiik.
K-értéket 1-t61 10-ig allitottuk be, minden futast 15-sz6ri ismétlésben, 100 000-es ,,burn-in”
periddussal, melyet 500 000-es MCMC ismétlés kovetett. A legidealisabb K-érték becslését
EVANNO és mts. (2005) nyoman a STRUCTURE Harvester program segitségével végeztik el
(EARL és VON HOLDT 2012). PolySat szoftver segitségével kimutattuk a kapott alcsoportok
kozotti genetikai differencialodas mértékét (Fs)) (CLARK és JASIENIUK 2011).
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5. EREDMENYEK

5.1. Az eurépai szilva genotipusok genetikai jellemzése SSR-markerekkel
5.1.1. Az SSR-16kusz polimorfizmusa

A vizsgalat soran Osszesen 7 primerpart alkalmaztunk (4. tablazat), melyeket mar korabban
kiilonb6z6é Prunus fajokra (P. persica, P. dulcis és P. salicina) terveztek és sikeresen alkalmaztak
(DIRLEWANGER és mts. 2002, MNEJJA és mts. 2004, 2005). Megel6z6 kisérletekre alapozva,
tobb Prunus fajnal is polimorfnak bizonyuld lokuszokat valasztottuk ki a vizsgalatainkhoz
(GHARBI ¢és mts. 2014), mind az 55 eurdpai szilvafajta esetében.

Minden egyes lokusz polimorfnak bizonyult. A lokuszokban valamennyi primerpér
hasznalatakor 627 allélt azonositottunk. A genotipusoknal 1-6 allélt detektaltunk l6kuszonként, igy
a 7 16kuszbodl 4-ben talaltunk 6 allélt, és csak egy lokuszban volt ennél kevesebb all¢l kimutathato.
Amennyiben genotipusonként kevesebb allél fordult eld, feltételeztiik, hogy valamelyik allél vagy
allélok tobb példanyban vannak jelen, de hogy pontosan melyik, az az SSR-vizsgalattal nem
azonosithatd. A 13. abran a fragmentumhossz-analizis soran kapott néhany kromatogram lathato,
amelyek a vizsgalt szilvafajtdk SSR-mintazatat dbrazoljak és lehetdvé teszik a pontos allélméretek

megadasat bazisparban (bp) meghatarozva.
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BPPCTO040_‘Voros szilva 2.
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CPDCT044_“Tophit’

13. abra: Az ‘Althann ringlo’, ‘Empress’, ‘Voros szilva 2° és a “Tophit” szilvafajtak SSR-mintazatat

bemutato kromatogtamok a CPSCT021, BPPCT040 ¢s CPDCT044 16kuszokban.
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Osszesen 135 allélt mutattunk Ki minden értékelt 10kuszban, ez azt jelenti, hogy az atlagos
allélszam 19,3 lokuszonként (7. és 8. tablazat). A legtobb és legkiilonbozobb allélokat a
CPSCT021-es és a CPDCTO044-es lokuszokban azonositottuk, ez esetben 26-27 allél volt
detektalhatd, mig a legkisebb allélszamot a BPPCTO037 lokusz mutatta, ahol csupan 6 allél volt
kimutathat6. A BPTCT007 lokusznal 17 és BPPCTO025 lokuszban 25 kiilonbozd allélt talaltunk. A
primerparonkénti polimorf allélok atlagos értéke 14,57 allél, mely szerint a legtobb polimorf alléllal
rendelkezd 16kusz a CPDCTO044 (22 allél) és szorosan ezt koveti a CPSCTO021 Iokusz (18 allél),
majd a BPPCTO025 1okusz (17 allél). A lokusz polimorfizmus szazalékos eloszlasa 68% és 83%
kozott alakult, atlagos értéke 76,74%-ra volt teheté (8. tablazat). A vizsgalt 7 lokusz adatait
Osszegezve 100-268 bp kozott valtozott az allélok mérete. A legnagyobb mérettartomannyal a
CPDCTO044 16kusz rendelkezett, itt az allélok mérete 162-268 bp kozott mozgott. A legkisebb
mérettartomany a BPPCT037 lokuszban volt tapasztalhatdo (100-130 bp). A 9. tablazat alapjan
elmondhatd, hogy az egyedi allélok jelenléte, eltérd mértékben ugyan, de kivétel nélkiil, mind a 7
l6kuszban tapasztalhatdo volt. Egyedi allélnak neveztiikk azon all¢lokat a kisérleteink folyaman,
amelyek csupan egy fajtacsoport egyedei, esetenként egy fajtacsoporton beliil, egyetlen egyedben
voltak fellelhetéek. Ugyanakkor nem minden allélt mondhatunk egyedinek, bizonyos allélok
jelenléte vagy hianya, 23 esetben a kimutatott 135 allélbol, kettd vagy harom fajtacsoportban is
detektalhat6 volt (9. tablazat).

Mivel az allélszam szinte mindegyik l6kuszban jelentds volt, ennek kovetkeztében a vizsgalt

l6kuszok polimorfizmusa lehetové tette az 6sszes fajta megkiilonboztetését.
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7. tablazat: A 7 l6kuszban detektalt allélok szama és mérete (bp).
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Lokusz | BpTCT007 | BPPCTO25 | BPPCT037 | BPPCTO39 | BPPCTO40 | CPscTo21 | cPDCTO44
122 142 108 114 118 120 186
124 150 110 122 120 122 198
126 152 114 124 122 124 204
128 154 116 126 124 126 206
130 156 126 128 126 128 208
132 158 130 130 128 130 210
134 160 132 130 132 212
136 162 134 132 134 214
138 164 136 134 136 216
140 166 138 136 138 218
142 168 140 140 140 220
144 170 142 142 142 222
146 172 144 144 144 224
;Eﬁiigf 148 174 146 146 146 228
150 178 148 148 148 230
152 180 150 152 150 232
154 182 152 152 234
184 156 154 236
186 156 238
190 158 240
194 160 242
206 164 244
208 170 250
210 172 252
212 174 254
176 260
268
2§£§§}‘ 17 25 6 18 16 26 27
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8. tablazat: A vizsgalt fajtacsoportokban kimutatott 10kuszonkénti allélszam és a lokuszonkénti egyedi allélok jelenléte.

Modern fajtak | Hagyomanyos fajtak RPN - g - -~ s . -
Meéret- (N=19) (N=13) Tajfajtak (N=20) Alany fajtak (N=3) Osszes vizsgalt fajta (N=55)
- tarto-
Lokusz many Egyedi Egyedi Egyedi Egyedi Polimorf Polimorfiz-
bp) | Aok | ierok | ATEIOK T netok | AMEOK ok | ATEOK T ngtok | ATEIOK etk mus %
szama . szama . szama . szama . szama (a) i
szama szama szama szama szama (b) (b/a) x 100
BPTCTO007 | 122/154 14 2 13 2 11 1 7 - 17 12 70,58
BPPCTO025 | 150/212 18 5 10 2 11 1 7 - 25 17 68,00
BPPCTO037 | 108/130 4 - 4 - 4 1 2 - 6 5 83,33
BPPCTO039 | 114/156 13 2 1 11 - 6 - 18 15 83,33
BPPCT040 | 120/152 10 - 13 2 8 - 6 1 16 13 81,25
CPSCTO021 | 120/176 16 4 16 1 12 2 5 1 26 18 69,23
CPDCTO044 | 198/268 21 3 18 1 17 1 7 - 27 22 81,48
Atlag - 13,71 - 11,86 - 10,57 - 571 - 19,29 14,57 76,74

N= az adott csoporton beliili vizsgalatba vont egyedek mennyisége.
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9. tablazat: Egyedi allélok eléfordulasa a fajtacsoportokban..
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Lokusz

Allél méret

Modern fajtak

Hagyomanyos fajtak

Tajfajtak

Alanyfajtak

BPTCTO007

124

BPPCTO025

168

174

178

180

182

184

194

BPPCTO037

126

BPPCTO039

114

|| ||| |+

134

138

150

152

BPPCTO040

136

152

CPSCTO021

122

138

146

158

|+ H| |+ ||+

CPDCTO044

204

206

238
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5.1.2. A vizsgalt egyedek genetikai tavolsaga

Mivel a vizsgalt ndvényanyag a Karpat-medence kiilonbozé pontjardl szarmazik, genetikai
hatteriik nagy valosziniiséggel eltérd, kiilondsen az idegentermékenyiildk esetében. A 7
mikroszatellit markerrel kapott adatokkal klaszteranalizist végeztiink a PAST program Jaccard-
indexen alapul6d genetikai tavolsag matrix haszndlatanak segitségével, melynek az eredményét
dendrogram szemlélteti (14. abra). A genetikai tavolsigok a fajtak kozotti rokonsagi
kapcsolatokat tiikkrozik. Az 55 szilvafajta jol lathatoan harom kiilonboz6 méretli csoportba
rendezédott. Erdekességként jelenik meg azonban, hogy a vizsgalatba vont fajtak hét kiilonbozo
szilvafajt képviselnek, kiilonb6z6 ploiditasi szintekkel (P. domestica, P. italica, P. insititia, P.
cerasifera, P. syriaca, P. besseyi, P. salicina és P. cocomilia), ugyanakkor az azonos fajhoz
tartoz6 mintdk nem feltétleniil csoportosultak 6ssze. A vegyes elrendezddés aldl az egyetlen
kivételt, az ‘Oka’ szilvafajta és a két mirobaldn fajta alkotta csoport képviseli. Tovabbi csoportot
képeznek a nemzetkozileg elismert ¢és modern/gazdasagi szilvafajtdk, mig a magyar
hagyomanyos- és a tajfajtak egyre inkabb diverzifikdlodnak tavolabbi rokon egyedekhez képest
(pl. ‘Besztercei’ klonok és ‘Beregi datolya’). A 2. tablazat informaciot nyajt a ‘Bluefre’,
‘Stanley’, ‘President’, ‘Hanita’, ‘Haroma’ és ‘Presenta’ szilvafajtadk esetében a sziild-utod
kapcsolatokrol is. A pedigréjiik alapjan és az altalunk kapott dendogramon is (14. abra), e fajtak,
igen szorosan, egymas kozelében taldlhatok meg. A szilva téjfajtdk kozott az azonos névvel
szereplé genotipusok koziil csupan a ‘Fehérszilva 4’ és a ‘Fehérszilva 2’ mutatott 100%-0s
azonossagot. A tobbi esetben az azonos név alatt nem teljesen azonos genotipusokat talaltunk. A
vizsgalt 7 16kusz alapjan is kiilonbségek mutatkoztak a ‘Voros szilva’, ‘Gomori nyakas’ és ‘Bodi

szilva’ néven kiilonboz6 teriiletekrdl begylijtott genotipusok kozott.
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14. abra: A vizsgalt eurdpai szilva gazdasagilag jelent6s, hagyomanyos- és tajfajtak genetikai
hasonlésagat abrazolo, szomszédosszevono (neighbor joining) algoritmussal készitett dendrogram.
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5.1.3. A vizsgalt fajtak STRUCTURE analizise

STRUCTURE analizis soran meghataroztuk a vizsgalt egyedek kdzotti genetikai csoportok
szamat. A K értéket 1 és 15 kozott allitottuk be, majd STRUCTURE Harvester segitségével az
Evanno-moédszert haszndlva a legnagyobb valdszintliség szerint harom {6 klaszterbe sorolhatok a
mintak (K=3) (15. abra). A legnagyobb klaszternek, az els6 (K1, kék) bizonyult 25 genotipussal,
amely magaba foglalja mind a kiilfoldi és modern, mind pedig a hagyomanyos poliploid fajtakat
illetve két diploid P. cerasifera alanyfajtat is. A magyar tajfajtak és a magyar hagyomanyos
fajtak két kiilonbozdé csoportot alkotnak, melynek kovetkeztében a masodik klaszterben (K2,
piros) 16, mig a harmadik klaszterben (K3, z6ld) 14 magyar genotipus taladlhatd. Figyelemre
méltod, hogy a modern fajtak koziil egy sem keriilt be ebbe az utdbbi két csoportba, ugyanakkor
csupan két-két kiilfoldi hagyomanyos fajta lelhetd fel mind a K2 (‘Tuleu gras’ és ‘Biihler
Frithzwetschge’) és mind a K3 klaszterekben (‘Mirabelle de Nancy’ €s ‘Francia narancsszilva’)
(16. abra és 11. tablazat). Az F érték az alcsoportok kozotti genetikai differencialodast mutatja
meg. Ertéke 0 és 1 kozott alakul. A mi esetiinkben a legkisebb Fg értéket a piros csoportba
tartozo fajtak (K2, Fs = 0,0234) valamint a z6ld csoport (K3, Fs = 0,0294) fajtai kozott volt
megfigyelhetd. A legnagyobb F értéket a kék csoport (K1, Fst = 0,0431) egyedei képviselték. A
kapott Fg értékek vilagitanak ra leginkabb a modern vagy kiilfoldi és a hagyomanyos magyar
szilvafajtak kozotti genetikai kiilonbozdségekre (10. tablazat).

A molekularis adatokra alapozva a Bayesian kluster analizis soran kapott eredmények
megerdsitik a neighbour-joining dendogram altal azonositott csoportokat (14. abra). Tovabba az
igy kapott 3 alcsoport egyedei kozott elvégeztiik Jaccard koefficiensen alapuld hasonlosagi
matrix elemzést is. A genetikai hasonlosag tartomanya a K1 (kék) csoportba tartozo fajtak kozott
0,05-t61 0,72-ig terjed (atlagosan 0,40), a K2 (piros) csoportban 0,19 és 0,95 (atlagosan 0,60);
illetve a K3 (z6ld) csoportban 0,13 és 0, 90 (atlagosan 0,50) kdzé volt tehetd. Ezen értékek a
vizsgalt egyedek kozotti viszonylag magas diverzitast szamszer(sitve is bemutatjak (M4., M5.

¢és M6. tablazat).
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10. tablazat: PolySat szoftver segitségével kimutatott alcsoportok kozotti genetikai
differencialodas mértéke (Fg) (CLARK és JASIENIUK 2011).

;Lﬁﬁgﬁ‘g{( Kék Piros Zold
Kek 0
Piros 0,0294 0
Zild 0.0234 0,0431 0

Fst =0 és 1 kozotti érték.

Delta K

DeltaK = atlag (| L"(K)|)/sd(L(K))

T ——————o— @

L(K) = A likelihood (valdsziniiség-eloszlas) valtozasanak mértéke.

15. abra: STUCTURE HARVESTER program Evanno modszerével szamitott delta K értékeinek
abrazolésa a legvaldsziniibb csoportositds meghatarozasara.
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16. abra: SRUCTURE szoftver segitségével kapott szines bar plot, mely a vizsgalt egyedek kozotti
genetikai csoportokat mutatja kiilonb6z6 szinekkel jelolve (AK=3). Az egyes mintakat 1-55-ig jel6lt
vékony savok szemléltetik, az altaluk kodolt egyedek a 10. tablazatban vannak feltiintetve.

11. tablazat: A vizsgalatba vont fajtak genetikai csoportok szerinti megoszlasa.

K1 (kék)

K2 (piros)

K3 (zold)

Althann ringlo6 (6)
Bluefre (16)

C.174 mirobalan (2)
C.679 mirobalan (3)
Cacanska lepotica (5)
Elena (11)

Empress (19)
Haganta (9)

Hanita (13)

Haroma (15)
Hollandi szilva C.940 (55)
Jojo (53)

Katinka (8)
Loszemt szilva (34)
Oka (1)

Presenta (17)
President (14)
Sermina (7)

Stanley (12)

Topend Plus (10)
Topfive (4)

Tophit (18)

Victoria (54)

7061d ringlo (35)

Besztercei 105-58 (22)
Besztercei Bb.398. (20)
Besztercei Bt.2. (21)
Besztercei Nm.122. (23)
Besztercei Nm.150. (25)
Besztercei szilva (24)
Biihler Frithzwetschge (27)
Duranci (29)

Durké (28)

GOmori nyakas 1. (30)
GOmori nyakas 2. (31)
Kecskeméti 101 (33)
Lengyel (36)

Paczelt szilvaja (26)
Tuleu gras (32)

Beregi datolya (51)
Bodi szilva 1. (48)

Bodi szilva 2. (49)

Elein ér6 (42)
Fehérszilva 1. (40)
Fehérszilva 2. (38)
Fehérszilva 3. (39)
Fehérszilva 4. (37)
Kokényszilva CT93 (47)
Mirabelle de Nancy (50)
Nemtudom szilva P3 (43)
Sivaklo (41)

Voros szilva 1. (45)
Voros szilva 2. (44)
Voros szilva 2. (46)
Beregi datolya (51)

K: Klaszter, STRUCTURE analizis sordn kapott lehetséges csoportot jeloli.
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5.1.4. A vizsgalt szilvafajtak fokomponens-analizise

A f6komponens-analizis (PCA) megerdsitette a klaszteranalizis sordan nyert
eredményeinket (17. abra). Az els6 két fokomponens a teljes variabilitas 10,2% illetve 12,3%-at
magyarazza meg, mindazonaltal egylittesen a 22,23%-4at fejezi ki a teljes variabilitasnak. A PCA
vizsgalat ramutatott, hogy a ‘Besztercei’ szilvak szépen elkiiloniilé csoportja jelentds genetikali
tavolsagban all a tobbi szilva genotipustdl. A masodik fokomponens koordinataja két csoportot
kiilonit el egymastol. Az elsé csoportba tartozd ‘Fehérszilva’ tajfajtak teljesen kiilon kirajzolodo
csoportja is megtalalhato.

A filogenetikai vizsgalat és a PCA analizis soran kapott eredmények alapjan
megallapithatd, hogy az eurdpai szilva tajfajtakat jelentds mértékli genetikai variabilitas jellemzi.
A magyar tajfajtdk egyértelmiien kivaldé nemesitési alapanyagot képeznek, mert a modern
fajtakra jellemz0 nagymértékben leszlkiilt genetikai valtozékonysag felhasznaldsukkal
novelhetd. Tobb folyamatban 1évd vizsgalat igazolta értékes virus-ellendllo tulajdonsagukat, igy
a jovObeli keresztezéses nemesitési programokba bevondsuk indokolt. Igazoltuk tovabba, hogy a
vizsgalt egyedek mindegyike megkiilonboztethetd mindossze 7 SSR-markerrel, ami a
megndvekedett ploidszintb6l kdvetkezd nagyobb allélszammal magyarazhat6. Ez a tény is
kiemelt jelent6ségli, hiszen a fajtaazonossag kérdése a gazdasagilag jelentds novények korében
fontos tényez0, a faiskolai fajtakeveredések, a fajtabejelentések soran a DNS-alapu vizsgalatok
nagyban megkonnyitik a kérdéses esetek tisztazadsat. A magyar tajfajtdk DNS-alapa

azonositasanak kidolgozasdhoz sziikséges egyedi SSR-ujjlenyomatokat meghataroztuk.
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17. abra: A Prunus domestica, P. insititia, P. cerasifera, P. syriaca és a P. italica egyedek genetikai tavolsagat bemutatdo PCA vizsgalat eredménye, a
STRUCTURE program alapjan kapott 3 o klaszterrel feltiintetve.
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5.2. Az S-genotipus meghatarozasa ILP-marker alapjan

Az eurdpai szilva bibéjében expresszalddd S-ribonukledzt kédold gén alléljainak azonositasara
PCR-alapu ILP (,,Intron Lenght Polymorphism”) markerezési modszert hasznaltunk. Diploid fajtak
esetében az S-genotipusok meghatarozasanak alapjat az adja, hogy a PCR-rel felszaporitott két
kiilonb6z6 méretii fragmentum megfeleltethetd egy-egy S-allélnak. A hexaploid kromoszémakészlet
miatt, a PCR soran egyedenként egy-hat kiilonb6z6 méretii fragmentum varhato. A kifejezetten szilvara
tervezett allélspecifikus primerek hianyaban, vizsgalatainkhoz a mar kiilonbdzd csonthéjasokra
tervezett €s sikeresen alkalmazott primerek elézetes tesztelésére volt sziikség. Ennélfogva a kovetkezo
primerparok alkalmassagat vizsgaltuk: SUTHERLAND és mts. (2004a) altal k6zolt EM-PC2consFD és
EM-PC3consRD, a PaConsl-F és az EM-PClconsRD (SONNEVELD és mts. 2003, ORTEGA és mits.
2005), valamint a PaConslI-F és a PaconsII-R (SONNEVELD és mts. 2003). A PCR-vizsgalatok soran
nem minden esetben kaptunk genotipusonként a varakozasainkkal megegyezd, kiilonbdzd mérettel
jellemezhet6 fragmentumokat. Ezen analizisiinkre alapozva a legjobban miik6dd, a Prunus fajok koziil
eredetileg a cseresznye (P. avium L.) S-RN-dz génjére tervezett primereket hasznaltuk fel.
SONNEVELD ¢s mts. (2003) altal kozolt PaConslI-F és PaConslI-R primerpar az S-RN-dz gén C2 és
C5 régidkhoz kotodik, igy az RHV, valamint az ebbe ¢kelddd 2. intron, €és a hatarold exon régiok is
amplifikalhatok. Az igy kapott méretbeli kiilonbségeket mutaté allélok vizualis szemléltetésére agaroz-
gélelektroforézist hasznaltunk.

Az ILP-jelenségnek koszonhetden az Osszes gélen lathatd fragmentum mérete nagy variabilitast
mutatva tag hatarokon beliil, 550 és kb. 4000 bp kozott valtozott (18. abra). Osszesen 24 kiilonbdzo
méretll fragmentumot detektaltunk, névénymintanként legfeljebb 3-6 eltéré méretii fragmentum volt
kimutathat6. A 18., 19. és 20. abrakon a kiilonb6zé méreti S-allélokat mas-mas szinnel jeloltiik,
ellenben az adott allél elnevezését egyszer tiintettiik fel, ennek értelmében a tovabbi azonos szinii
kerettel jelzett fragmentum azonos S-allélt reprezental. Hexaploid faj 1évén a maximalisan varhaté hat
fragmentumot 6 gazdasagi szilvafajta esetében tudtuk kimutatni: ‘Empress’, ‘Haganta’, ‘Katinka’,
‘Presenta’, ‘President’ és ‘Topend Plus’. Ot allél 17 fajta esetében volt detektélhato: ‘Althann ringlé’,
‘Bluefre’, ‘Cacanska lepotica’, ‘Elena’, ‘Haroma’, ‘Stanley’, ‘Tophit’, ‘Bodi szilva’ (1, 2), ‘Nemtudom
P3’, ‘Fehérszilva’ (1, 2, 3, 4), ‘Sivaklo’, ‘Elein éré’ és az ‘Oka’. Négy allélt 12 fajta mutatott: ‘Hanita’,
‘Sermina’, ‘Topfive’, ‘Besztercei klonok’, ‘Durkd’, ‘Péaczelt szilvdja’, ‘Loszemil szilva’, ‘Kecskeméti
101°. Harom fragmentum volt tapasztalhatd 9 fajta esetében: ‘Jojo’, ‘GOmori nyakas’ (1,2), ‘Vords

szilva’ (1, 2, 3), ‘Lengyel’, ‘Kokényszilva CT 93°, ‘Mirabelle de Nancy’, valamint két allélt a
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hagyomdnyos fajtdk korét képviseld himsteril ‘Tuleu gras’ és a ‘Beregi datolya’ tajfajtaban
detektaltunk.

Ugyanakkor néhany hagyomanyos- és tajfajta, igy mint a ‘Duranci’, a ‘Biichler Friichzweschege’
¢s a ‘Z0ld ringld’ esetében megfigyelhetd volt, hogy mindossze 1 fragmentum jelent meg az
agardzgélen valo futtatas soran (20. abra). A gazdasagi szilvafajtak tekintetében Osszesen 21
kiilonb6z6 méretli fragmentumot tudtunk az agar6z-gélelektroforézis alapjan elkiiloniteni egymastol,
mig a hagyomanyos- és a tajfajtak esetében 11 eltéré S-allélt azonositottunk, amelybdl 3 S-allél (S,
S2s, Sp9) kizarolag a hagyomanyos- ¢€s tajfajtak korében volt kimutathatd (19., 20. abra). Az Osszes
azonositott S-allélnak (24 db) viszonylag szlik keresztmetszetét alkottdk azok az S-allélok, melyek
minden vizsgalt genotipusban (gazdasdg/modern-, hagyomanyos- és tajfajta) fellelhetéek voltak: Se,
S10, S11, S13, S14, S17, S0, S21.

Amennyiben a vizsgalt egyedek S-genotipusadt csupan vizualis szemrevételezés alapjan
szeretnénk megallapitani, a gazdasagi fajtak mindegyike e tekintetben teljesen egyedi S-genotipussal
jellemezhetd (18. abra), nem Ugy mint a hagyomanyos- és tajfajtak, ahol szamos esetben
tapasztalhatjuk, hogy a fajtanév ugyan mas, de S-genotipusat tekintve teljesen azonos, mint a ‘Paczelt

szilvaja’, a ‘Kecskeméti 101’ és a “Victoria’ esetében (19., 20. abra).

0O 11 12 13 14 15 16 17

18. abra: Az europai szilvafajtak altal hordozott S-allélok kimutatasa a Prunus S-RN-dz gén masodik
intronrégidjat amplifikald, konszenzus PCR primerekkel [PaConslI-F és PaConslI-R; SONNEVELD és mts.
(2003)]. Az azonos szint kerettel jeldlt fragmentumok azonos S-allélt jeleznek. 1. ‘Althann ringlo’, 2. ‘Bluefre’,
3. ‘Cacanska lepotica’, 4. ‘Elena’, 5. ‘Empress’, 6. ‘Haganta’, 7. ‘Hanita’, 8. ‘Haroma’, 9. ‘Jojo’, 10. ‘Katinka’,
11. ‘Presenta’, 12. ‘President’, 13. ‘Sermina’, 14. ‘Stanley’, 15. ‘“Topend Plus’, 16. ‘Topfive’, 17. ‘“Tophit’;
Marker: GeneRuler 1kb DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific).
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[PaConslI-F és PaConslII-R; SONNEVELD és mts. (2003)] végzett PCR-vizsgalatanak eredményei. Az azonos
szinii kerettel jelolt fragmentumok azonos S-allélt jeleznek. 1. ‘Besztercei’, 2. ‘Bddi szilva 1.°, 3. ‘Fehérszilva 1.’
, 4. ‘GOmori nyakas 1.°, 5. ‘Nemtudom P3’, 6. ‘Vo6ros szilva 1., 7. ‘Durké’, 8. ‘Duranci’, 9. ‘Sivaklo’, 10. ‘Elein

éré’, 11. ‘Paczelt szilvaja’, 12. ‘Lészemd szilva’, 13. ‘Kecskeméti 101°, 14. ‘Biihler Frithzwetschege’, 15.
‘Beregi datolya’, 16. ‘“Tuleu gras’, 17. ‘Zdld ringl6’, 18. ‘Victoria’, 19. ‘Oka’, 20. ‘C. 174 mirobalan’, 21. ‘C.679
mirobalan’; Marker: GeneRuler 1kb DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific).
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[PaConslI-F és PaConslI-R; SONNEVELD és mts. (2003)] végzett PCR-vizsgalatanak eredményei. Az azonos
szinll kerettel jel6lt fragmentumok azonos S-allélt jeleznek. 1. ‘Besztercei Bb. 398°, 2. ‘Besztercei Nm.122.”, 3.
‘Besztercei’, 4. ‘Besztercei Nm.150.°, 5. ‘Fehérszilva 1., 6. ‘Fehérszilva 2.”, 7. ‘Fehérszilva 3.”, 8. ‘Fehérszilva
4.°,9. ‘Voros szilva 1.7, 10. “Voros szilva 2.°, 11. ‘Voros szilva 3.7, 12. ‘Goméri nyakas 1.°, 13. ‘Gomori nyakas
2.°,14. ‘Bodi szilva 1.°, 15. ‘Bédi szilva 2.°, 16. ‘Paczelt szilvaja’, 17. ‘Durkd’, 18. ‘Loszemii szilva’, 19.
‘Sivaklo’; Marker: GeneRuler 1kb DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific).
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Gazdasagi szilvafajtakkal ellentétben a hagyomanyos fajtdk, mint a Besztercei klonok, illetve a
tajfajtak korében az azonos név ald keriild genotipusok: a kiilonféle Fehérszilva, Voros szilva, Gomori
nyakas és Bodi szilva fajtak S-genotipusaban, pusztan a gélképet tekintve nem észleliink variabilitést,

hiszen az azonos elnevezés alatt teljesen egységes mintazatot mutatnak (21. abra).
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21. abra: Azonos elnevezés ala tartozo szilva tajfajtak S-RN-dz gén masodik intronrégiojat amplifikalo,
konszenzus primerekkel [PaConslI-F és PaConsII-R; SONNEVELD és mts. (2003)] végzett PCR-vizsgalatanak
eredményei. Marker: GeneRuler 1kb DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific).

5.2.1. Az S-allélok azonositasa DNS-szekvencia alapjan

informaciét nyerjiink, valamint bizonyithassuk, hogy valéban S-RN-dz allélokrdl van sz6, az igy kapott
86 db PCR-fragmentumot klonoztuk. Ezt kovetéen a klonozas sikerességét kolonia PCR-vizsgalattal
M13 primerpar felhasznalasaval ellendriztiik, majd a pTZS7R/T klonozé vektorba épiilt

fragmentumokat agar6z-gélelektroforézis segitségével lathatova tettiik (22. abra).
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22. abra: A PCR-termékek klonozasanak ellendrzése kolonia PCR-vizsgalattal, a pTZ57R/T kldénozo6 vektorra
tervezett M 13 primerpar felhasznalasaval. Azokat a fragmentumokat jeldltiik meg, amelyek szekvenciajat
sikeriilt meghataroznunk. Marker: GeneRuler 1kb DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific).

Ugyanakkor nem minden méretii fragmentum integralédik a plazmidba. Els6sorban a kisebb
mérettel rendelkezd fragmentumok épiilnek be. Ennek okéan a hianyz6 fragmentumokat agar6z gélbol
izolaltuk. E moédszer hasznalatanak koszonhetden tovabbi 27 DNS-szakasz szekvenciajat hataroztuk
meg tobb ismétlésben, ezaltal tovabbi 81 szekvencia adatbol tudtunk dolgozni. Osszességében 113 db,
az S-RN-dz gén C2-C5 szakaszarol amplifikalt PCR-fragmentumot klonoztunk, ezek 2-3-szori
ismétlésével 6sszesen 339 db szekvencia allt a rendelkezésiinkre az eredményeink kiértékelése sordn. A
fragmentumok 18 db kiilonb6zé S-RN-dz allélt reprezentaltak 45 fajtaban. Valamennyi szekvencian
elvégeztiik az NCBI GenBank adatbazisaban a MegaBLAST algoritmus alapt homologiavizsgalatot
(MORGULIS és mts. 2008): az analizis az 0sszes esetben 0, vagy ahhoz kozeli (<0,01) E-értékekkel
(,,expect value™) kizarolag Prunus S-RN-dz allélszekvenciat adott eredményiil, ami vitathatatlanul
igazolja, hogy az 4ltalunk azonositott fragmentumok valoban S-RN-dz allélok. Ennélfogva az
adatbazisban szereplé harom S-RN-dz allélon (Ss, Sg €s Sg) kiviil 15 tovabbi, eddig nem publikalt allélt

talaltunk, melynek méretét sikeresen meghataroztuk. A tobbi esetben a méretet a gélkép alapjan
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becsiiltiik meg. Szamokkal jeloltiik a meghatarozott és a becsiilt fragmentumokat Sjo-t6l Sio-ig,
folytatva SUTHERLAND ¢és mts. (2008) altal korabban azonositott S-allélok (Ss, Sg €s So)
nomenklatirdja szerint (18. abra), valamint a Genetika és Novénynemesités Tanszéken késziilt korabbi
OTDK-dolgozat alapjan. (KURILLA 2015). Az Seg-os allél a gazdasagi szilvafajtak tekintetében
megtalalhaté volt: ‘Althann ringl6’,‘Cacanska lepotica’, ‘Elena’, ‘Katinka’, ‘Presenta’, ‘President’,
‘Topend Plus’, ‘Topfive’, ‘Tophit’, tovabba két tajfajtaban volt lehetdségiink azonositani, mégpedig a
‘Loszemi’ és a ‘Sivaklo’ szilvafajtakban. Az Se-es allélt a ‘Jojo’, a “Stanley’ és a ‘Topfive’ fajtakban;
mig az Ss-0s allél egyediil a ‘Haganta’ szilvafajtaban volt detektalhatd. Ezen allélok (Sg és Ss) csupan a
gazdasagi szilvafajtdkban voltak kimutathatok, szemben az Se-os alléllal, mely a tajfajtak széles
korében is azonosithatd volt. A leggyakrabban eléforduld allélnak az ujonnan azonositott Sig-allél
bizonyult, hiszen 55 genotipusbol 47-ben, az Si;-allél 35 genotipusban volt jelen, ezzel a masodik
leggyakoribb allélnak szamit, mig a mar ismert Sg.allél 27, Si4 és Sys 14 illetve 12 gyakorisagi
értékekkel volt jelen (12. tablazat).

12. tablazat: A PaConslI primerek alkalmazasaval amplifikalt PCR-fragmensek agardzgél-mintajabol
azonositott és becsiilt kiillonbdzo allélok méretei (bp) és azok el6fordulasa a vizsgalt 55 db genotipusban.

S-RN-dzallél | Meéret (bp) El"f‘"g}‘tlzl;‘;‘a‘;‘zsga“
Ss 1052 1
Se 708 2
So 892 4
S1o 557 47
Su 1326 8
Sz 999 7
S1s 910 8
S1a 713 14
S15 ~1010 2
S1s 1019 1

S16m 1012 7
S17 782 35
S1s ~1658 3
S1o 1034 2
S0 ~2100 10
Sa 624 8
S ~4000 5
Sa3 918 3
S 754 3
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S-RN-dzallél | Meéret (bp) El"f“rf‘;;‘tl;‘ls{;‘a;‘“ga“
Sos 877 5
Sw 1050 12
Sy ~899* 1
Soo ~1180 3
Sag ~1250 1

*becsiilt méret a kapott hasonlésag alapjan

5.2.2. Funkciévesztéssel jaro mutacios események

A 18 db meghatarozott szekvencia koziil 2 db (1 par: S;g—Siem) nagymértékii hasonldosagot

mutatott egymassal. A szekvencidk Osszehasonlitdsa alapjan feltételezhetd, hogy a valtozas egy

mutacid hatdsara tortént, igy ezen szekvenciaparokat azonos szammal lattuk el, azonban a parok

egyikét, amelynél a mutacios esemény tortént a szamot kovetden kovetkezetesen ,,m” bettivel jeloltiik

meg, a cseresznyénél alkalmazott nevezéktan (SZIKRISZT és mts. 2013) szerint. Az Sigm-allélban

bekovetkezett mutaciok fehérjeszinten az allél funkcidoképtelenségéhez vezethetnek, ugyanis a gén

crcr

mutacidhoz vezettek. Az Sig-allél szekvencidjaban bekovetkezett 2 nukleotidos szubsztiticid az

intronrégiot megel6zOen, ezaltal egy nonszensz mutaciot okozva, melyben az Sig-ben megjelené GTA-

triplet az Sism-ben TAA-ra, azaz stopkodonra valtozott (23. abra).
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S16m CACGAATGGAACAAACATGGCACATGTTCCGAACAGACGCTTAACCAGATGCAATACTTCCAGCGATCCCACGGAATGTGGTACCCGCACAATATTACAG 793

S16 AAM'CC'I'I‘AAAAACGC'I'I‘CAA’I’CGTACCMGFCCGMCCMCATGGAOCPACNGGACATAWATCACCCAHAMMA—GCMWGMCACCCC 898
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516 CATGAAG'IWACT‘H‘GI'H‘!GA 1019
Slém CATGAAG'I‘MAC‘I'I"I‘G‘I"I'I‘-GA 1012

23. abra: Az Sis- és Sism-RN-dz-allélok nukleotidsorrendjének illesztése. A 2. intronrégio kezd6d-, illetve
végpontjat jelentd nukleotidokat sarga nyillal, az egy vagy két nukleotid hosszsagu deléciokat, illetve
inszerciokat és a nukleotidszubsztituciokat sziirke hattérrel jeloltiikk, melyek az S-RN-4az aminosav-sorrendjére
azonban ezek nagy valosziniiséggel nincsenek hatassal. Az Sign-allélszekvenciaban azonban a fehérjekodolo
régioban bekovetkeztek olyan mutaciok is, melyek az allélt mikddésképtelenné tehetik: egy szubsztitiicio az
intronrégiot megelézéen ezaltal egy nonszensz mutaciot okozva, melyben az Sis-ben megjelené GTA-triplet az
Siem-ben TAA-ra, azaz stopkodonra valtozott (az abran ez utobbit pirosas hattér jelzi).
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5.2.3. Az ujonnan azonositott szilva S-RN-dz allélok jellemzése

Az éltalunk azonositott S-RN-adz allélok részlegesek az alkalmazott PaConslI primerpar kotodési
helyeibdl adédoan, azonban a gén nagyobb részét mégis lefedik, méghozza a C2 és C5 konzervativ
régiok kozotti, a 2. intronrégiot is magaban foglaldo szakaszan. Az egyes Ujonnan meghatarozott
részleges szilva S-RN-dz allélok egyedileg jellemz6 exon-intron szerkezetét a 24. abra szemlélteti. Az
S-allélok C2 ¢és C5 régiok kozotti mérete 557 (Sio) és 1326 bp (Si1) kozott valtozott. A
méretpolimorfizmust legnagyobb mértékben a 2. intron méretének eltérései okozzdk; ennek
megfeleléen szintén az Syp allélban talaltuk a legrovidebb (141 bp) és az S13-ban a leghosszabb (910 bp)
2. intront. Fontos kiemelni, hogy az alkalmazott PCR-vizsgalatok eredményének agardzgélen valo
megjelenitését kovetden, tobb genotipusban is megfigyelhetd volt négy, az azonositottaknal nagyobb
méretli fragmentum is; ezek becsiilt hossza ~1400, ~1700, ~2200 és ~4000 bp (24. abra). Az ilyen

méretli PCR-fragmentumok klonozasa az altalunk hasznalt rendszerrel nem volt eredményes.
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24. abra: Az eurodpai szilva korabban publikalt (Ss, Se; So) és altalunk azonositott (S19-Sp7) S-ribonukledz
alléljainak szerkezete. A téglalapok az exonokat, mig a vonalak a 2. intronrégiot jeldlik. A téglalapokban, illetve
a vonal felett elhelyezett szamok az adott régio-, mig a zarojelben 1évo értékek a megszekvenalt részleges (C2-

C5) S-RN-az szekvencia méretét mutatjak (bp).

Az 0j részleges S-allélok nukleotidszekvenciajanak megallapitasat kovetden, azok kovetkeztetett

aminosav-sorrendjét is meghataroztuk és a fehérjeszekvenciakat illesztettiik (25. abra). Az illesztéskor

megjeloltik a korabban meghatarozott (USHIJIMA ¢és mts. 1998) C2-C5 konzervativ régiokat, a

Rosaceae-specifikus hipervaridbilis régiot (RHV), illetve a 2. intron kivagddasdnak helyét is. A

részleges, C2 és C5 kozotti régiokat tartalmazd S-RN-azok hossza 135 és 155 aminosav kozott

valtozott. A méretbeli eltérések nagy részét a C5 régidt megelézd szakaszon megjelend indel

polimorfizmus okozza.
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10 20 30 40 50 60 70 80 90
S5 | WPSNYSNEM s SWEDVESGNDT " FWEGEWNKHGECSESHL SENITEILENA 88
S6 ! SWEDVESGNDT FWEGEWNKHGTCSEJNL yS:NITEILKNA 88
s9 3 SWEDVESGNDT - FWEEEWNKHGRCSEPEL IS NITEILKNA 88
s10 SWEDVERGNDT FWEGEWNKHGTCSEJIAL SUNIT ILKNA 88
s11 GS < SWEDVESGNDT FWEGEWNKHGTCSE[ONL SUNIT ILKNA 88
s12 SWPDVESGNDT : FWAGEWNKHGTCSE{SIL NIT:ILKNA 87
S13 E 3SWPDVESGNDT | FHEGEWNKHGTCSERREIL NITEILKNA 89
s14 FWEGEWNKHGTCSERML S:NISEILKNA 88
sie S S| SWE | VESGNDTWER EWNKHGTCSE[GIN L S NITEILKNA 88
s17 (SWEDVESGNDT  FWEGEWFKHGTCSEML 4S NITEILKNA 88

S19 SWEDVESGNDT FWEGEWNKHGTCS " JNL SNITEILKNA 88
s21 E < SWEDVSG. DiREWEGEWNKHGCSE[@iL S NITEILKNA 88
s23 SWEDVEEGNDT  FWEGEWNKHGTCSERNL SUNITE LKNA 87
524 S SWEDVESGNDT  FWEGEWNKHGTCSERWL ¥S:NITEILKNA 88

525 S SWEDVESGNDT FWEGEWNKH@CSE L SINITEILKNA 88
526 iSWPDVESGNDT FWEGEWEKHGTCSEL §S:NITEILKNA 88

100 110 120 130 140 150 160
S5 » LLHEVVLCF| 137
S6 QLLHEVVLCEF| 138
S9 QLLHEVVLC| 135
s10 : LLHEVVLCEF| 138
s11 ATERTPLLRC QLLHEVVLCF| 138
s12 T BTPLLRC < 137
s13 139
S14 135
S16 155
S17 136
S19 135
s21 149
523 141
524 138
S25 137
S26 136

25. abra: Az ujonnan azonositott és az ismert (Ss, Sg és Sg) Szilva S-RN-dz allélok részleges kovetkeztetett
aminosav-szekvenciajanak illesztése. Az S-ribonukleaz enzim részleges C2, C3, RC4 és C5 konzervativ régiot
rozsaszin, a Rosaceae-specifikus hipervariabilis régiot (RHV) pedig zold hattér jeloli. A variabilis aminosavakat
fekete keret, a 2. intron kivagddasanak helyét sarga vonal jelzi. Az illesztésben szereplé szekvencidk adatbanki
azonositoja: AM746946 (Ss), AM746947 (Se) és AM746948 (Sq).

Az 1j szilva S-allélok egyediségének igazolasara, elvégeztiik a nukleotidszekvenciak, illetve a
kovetkeztetett aminosavszekvencidk azonossagi matrix analizisét (13. tablazat). A Kapott eredmények
alapjan az 0j allélok egymassal vald egyezése nukleotidszinten atlagosan 82,08%, fehérjeszinten
70,68% volt. A legnagyobb mértékii azonossagot nukleotidszinten az Sg és Sy (97,5%) allélparok
mutattak, ami fehérjeszinten is latszott 97,1%-0s értékkel. Fehérjeszinten kiemelkedd egyezéssel az Sg
¢és S14 (81,8%) illetve az Ss és Sys (89%) allélparok birtak, ahogyan ez nukleotidszinten is egyarant
megnyilvanult: Sg és S14 (88,7%); Ss és Sy5 (94,9%). A legnagyobb mértéki eltérést nukleotidszinten az
Sg és S16 (71,3%), mig fehérjeszinten az Sy és S17 (59,6%) allélparok kozott tapasztaltuk.
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13. tablazat: Az ujonnan azonositott S-RN-dz allélok exon szekvencidjanak (az atlotol felfelé), illetve az S-RN-dz allélok kovetkeztetett aminosav-
szekvencidjanak (az atlotol lefelé) szazalékos értekekkel kifejezett, hasonlosagi matrixa (BLOSUMG62).

S-RN-dz exonrégiok DNS-szekvencidinak azonossaga (%0)
Ss Se Sg S1o S11 S1o Si3 S1s Si6 S17 S19 So1 S23 S24 S2s S26

S5 - 853 | 835|853 | 865|818 | 863|864 | 734|836 | 844|806 | 818|841 ] 949 | 844
Se | 74,6 - 84,3 | 83,1 | 86,0 | 83,7 | 87,1 | 88,7 | 755 | 88,4 | 83,1 | 80,6 | 83,4 | 97,5 | 86,3 | 85,6
Se | 773|731 - 83,6 | 84,1 | 79,7 | 84,7 | 865 | 71,3 | 82,6 | 86,4 | 76,1 | 81,6 | 82,9 | 855 | 79,1

S | 72,7 | 69,9 | 72,7 - 84,6 | 80,6 | 84,7 | 83,1 | 72,8 | 80,5 | 850 | 76,6 | 82,0 | 81,9 | 85,8 | 79,8
Sy | 789 | 755 | 77,5 | 75,0 - 83,2 849|855 | 751|829 |841 | 799 | 830|848 | 87,2 | 839
S, | 68,7 | 69,5 | 63,8 | 66,1 | 69,7 - 85,2 | 816 | 71,7 | 80,6 | 80,7 | 758 | 80,2 | 82,5 | 82,6 | 80,7
Sz | 76,0 | 746 | 71,1 | 741 | 71,3 | 74,8 - 84,2 | 76,3 | 82,1 | 849 | 785 | 825 | 85,6 | 88,0 | 83,5
Sy | 775|818 | 753 | 751 | 76,2 | 69,0 | 75,0 - 745 | 87,3 | 86,7 | 77,7 | 82,5 | 87,2 | 85,7 | 85,3
S | 62,8 | 634 | 60,2 | 63,8 | 62,1 | 62,5 | 64,7 | 66,0 - 71,7 | 720 | 785 | 76,3 | 749 | 74,1 | 73,9
S | 71,7 | 80,4 | 66,6 | 66,1 | 71,9 | 69,2 | 67,3 | 79,4 | 59,6 - 83,4 | 76,8 | 80,2 | 87,7 | 82,9 | 82,2
S | 77,3 | 72,4 | 80,2 | 755 | 775 | 645 | 73,2 | 76,0 | 61,5 | 68,8 - 77,3 | 80,7 | 81,7 | 84,7 | 81,0
S, | 724 | 704 | 67,1 | 66,6 | 73,1 | 64,6 | 66,2 | 69,1 | 63,5 | 64,4 | 66,4 - 79,1 | 79,0 | 80,8 | 76,8
S | 689 | 731|689 | 781|726 | 711 | 734 | 734|651 | 715 | 69,6 | 66,0 - 82,0 | 825 | 81,8
Sps | 71,7 97,1 | 729|671 | 726|673 | 725| 789|608 | 789 | 70,2 | 68,4 | 70,3 - 85,3 | 85,3
S | 890|724 | 744 | 71,3 | 79,7 | 673 | 746 | 73,1 | 60,8 | 688 | 73,7 | 71,1 | 66,8 | 71,0 - 84,9
Sy | 73,7 | 73,7 | 67,3 | 69,0 | 71,1 | 746 | 784 | 784 | 645 | 71,4 | 716 | 67,3 | 71,1 | 71,6 | 70,9 -
S-RN-dz aminosav-szekvenciak azonossaga (%)
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5.2.4. Az uj eurdpai szilva S-RN-dz allélok filogenetikai elemzése

Az jonnan azonositott eurdpai szilva bibéjében expresszalodd S-ribonukledzok mas Prunus S-
allélokkal vald egyezésének mértéke igen értékes informdacidval bdvitheti az ismereteinket a szilva
filogenetikai kapcsolatait és az S-RN-dz gén evoliciojat illetéen. Ennek okan, az NCBI GenBank
adatbazisaban MegaBLAST algoritmus alapu homologiavizsgalatot (MORGULIS és mts. 2008)
végeztiink, hogy a P. domestica S-allélok evoluciojardl valos képet kapjunk. A vizsgalat soran minden
esetben kizardlagosan mas Prunus fajokban detektalt S-RN-dz allélszekvencidkat kaptunk, mindezt a
kozos eredetiik valoszinlisége magyardzza (IGIC és KOHN 2001), amelybdl kifolyolag az S-RN-az
enzimek egymadsra jellemzden nagyobb mértékben hasonlitanak, mint mas novényi vagy gombdakban
eléforduld ribonukleazokra (USHIJIMA ¢€s mts. 1998). Ugyanakkor szamos esetben tapasztalhatjuk,
hogy egy fajon beliil is egymas kozott az S-RN-azokat magas polimorfizmus jellemzi, aminek
kovetkeztében egyes, azonos nemzetségbe tartozo, de eltérd fajok S-allélszekvencidja nagyobb
hasonlésagot mutathat, mint ugyanazon faj két kiilonboz6é S-allélja. Az ilyen, kiillonbozé fajokban
azonositott, csaknem azonos génszekvencidkat transzspecifikus-allélparoknak nevezziik; S-RN-azok
esetében a jelenséget [IOERGER ¢és mts. (1990) irtak le eldszor.

Annak érdekében, hogy az ujonnan meghatarozott eurodpai szilva S-RN-azok kozott azonositsuk
azokat a szekvencidkat, amelyek feltehetOen transzspecifikusak, a MegaBLAST algoritmus alapu
homologiaanalizis  szekvenciaeredményei ismeretében a szilva S-RN-dzok  kovetkeztetett
fehérjeszekvenciajat illesztettiik a velilk legnagyobb mértékben hasonlo, egyéb Prunus fajokbol
szarmazo S-allélok kovetkeztetett aminosav-szekvenciajaval, ezt kovetéen meghataroztuk a
szekvenciaegyezés szazalékos értékét (14. tablazat). A szilva S-RN-az szekvenciak és az adatbazisbol
szarmazo6, velik homoldgidt mutatd szekvencidk igen magas egyezést mutattak, mind a gazdasagi
(atlagosan nukleotidszinten: 96,8%; atlagosan fehérjeszinten: 93,2%), mind a tajfajtakat (atlagosan

nukleotidszinten: 97,2%; atlagosan fehérjeszinten: 96,7%) illetden.
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14. tablazat: A gazdasagi szilvafajtakbol (P. domestica) az Gjonnan azonositott S-RN-dzok hasonlosaga a
hozzajuk legk6zelebbi homoldg szekvenciaval/szekvencidkkal. A barckszind hattér jeloli, ha az NCBI

adatbazisbol szarmazo6 allélszekvencia feltehetéen nem alkot transzspecifikus part a hozza hasonl¢ szilva-alléllal.

Harom csillaggal () jeldltiik, amennyiben az adatbazisbél szarmazo szekvencia rovidsége miatt, az illesztés
jelentGsen rovidebb szakaszon tortént, mint az altalunk azonositott szekvencia hossza: az S;p — P. salicina S,
illesztés soran a teljes C2 régio hianyaban, S,3 — P. spinosa Sgillesztés esetén a C2, C3 és a C5 régiok nélkiil
tortént homologiavizsgalat.

Szilva S- Leskizelebbi Azonossag Azonossag
RN-dz Szilvafajtak el% ozelfe ! nukleotid- aminosav- Eltérések*
allélok omolog szinten (%) | szinten (%)
Bluefre P. virginiana S,
Cacanska lepotica | JQ627792.1 97 9.7 3 AS csere
Elena
Hanita P. webbii S
S1o Haroma A AZ91359.11 97,5 97 4 AS csere
Jojo
Katinka P salicina S
Presenta - Salicina on 98 98 2 AS csere
Stanley BAC75461.1
P. salicina Sy 99 100 1 AS csere az
Hanita EU113266.1 intronban
President P. armeniaca S,
Su Loszemii szilva AAT69245.1 98,2 97.8 2 AS csere
Sivaklo Z'csclarggglzlgsi 97,9 97,8 3 AS csere
P.salicina S
Althann ringl6 ABW88926.Zf 99 98,1 3 AS csere
S12 Haroma P. pseudocerasus S
Haganta AI:E:SB 4862 1 6 96 97 4 AS csere
5 nt csere; 1 nt
P. salicina Sy 99 ) inszercio az
Empress gb|EU113264.1| intronban; 72%-0s
Sis Sermina lefedettség
l;\';/ J'E%'éginla S 93 90 11 AS csere
P. spinosa Sz ;
Empress ABG76209 1 99 98,5 2 AS csere
Besztercei Nm.122 | P. spinosa Sz,
Besztercei Nm.105 | DQ677585.1 99 97,7 3 AS csere
Besztercei 105-58 P. mume Sy
Sw Fehér szilva ABV71999.1 9.5 9% 3 AS csere
GOmori nyakas 2. P. armeniaca S
Sivaklé ACD31530.1 17 98 98 3 AS csere
Voros szilva 1.
P. salicina Sys 99 100 2 nt csere (65%-0s
EU113265.1 lefedettség)
Sis Haroma Z.Cpa%ggieiasus S 92 93 9 AS csere
Bluefre
Jojo P pseudocerasus S 2 AS delécio, 2 AS
Siem Sermina Abpu2555 i 93 67 inszercio, 48 AS
Stanley ' csere RC4-ben fdleg
Topend Plus
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14. tablazat: (Folytatas).
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Szilva S- Leskézelebbi Azonossag Azonossag
RN-dz Szilvafajtak l%omol() nukleotid- aminosav- Eltérések*
allélok g szinten (%) | szinten (%)
P. avium Sy; 13 AS csere, 1 AS
Althann ringld AY259114.1 88,4 89,7 inszercid
Haroma P. armeniaca Sy
. Sermina AEB96584.1 97.5 %3 5 AS csere
1 Topend Plus P. humilis Si4 96.2 9.3 2 AS delécid, 3 AS
Topfive AWB51947.1 ' ' csere
Tophit P. humilis Sy 98 96 2 AS delécid, 4 AS
AWB51943.1 csere
. P. cerasus Sy
Sio Althann ringld ABB40578.1 90 81 23 AS csere
Stanley
Topend Plus P. virginiana Ss
S21 Tophit AFJ20685.1 94 9.9 5 AS csere
Bodi szilva 1.
Presenta P. spinosa Sg
S23 Gomori nyakas 2. | DQB77587.1 % % 3 AS csere
P. persica S,
AB252417 1 96 97,1 3 AS csere
P. salicina S,
BAF42764.1 98 98,5 2 AS csere
P. pesica MC
XP_007207578.1 % 97 4 AS csere
P. domestica Sg
Sy Empress CAN90137 1 98 98,5 2 AS csere
P. persica Sy,
BAJ24883.1 95,6 96,4 5 AS csere
P.mira S,
BAK19918.1 96 97 4 AS csere
P. humilis Sy3 97 97 2 AS delécid, 1 AS
AWB51946.1 csere
P. avium S3y
ABB92552 1 96,8 98 2 AS csere
Bodi szilva 1. P speciosa S
S;e | Fehér szilva 1. A'B§89863 > 94 90 13 AS csere
GOmori nyakas 2. '
P. avium S;
BAAB3479 1 99 99 1 AS csere
Bluefre P. dulcis S;
. Elena AAM22179.1 % 9% 2 AS csere
% Katinka P. tenella Sg
President ABL86027.1 % 9 L AS csere
P. humilis Sy,
AWB51945.1 97,7 97 4 AS csere
R P. armeniaca S,
So7 President gbJAY587562.1| 99 97,1 2 AS csere

*AS: aminosav, nt: nukleotid;

** S-RN-az C3-C5 régio kozotti rész.
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Az Gjonnan meghatarozott szilva S-RN-azok koziil kettd (Si1, S14) esetében tapasztaltunk mas
Prunus fajokban, mindkét alkalommal a Kindban dshonos japan szilvaban (P. salicina) azonositott S-
allélokkal fehérjeszinten 100%-0s azonossagot, nukleotidszinten is csaknem teljes egyezés volt
kimutathat6, igy a szilva S13-RN-az a japan szilva Sjys-alléllal; valamint az S;s a japan szilva Sys
alléljaval bizonyult azonosnak. Az Sio-, az Si2-, és az Sp-RN-4z is japan szilva S-allélokkal mutattak
nagymértéki egyezést (98-98,5%), az eltérés 2-3 aminosav-kiilonbségben nyilvanult meg. A szilva Si4-
RN-4z még tovabbi két kokény (P. spinosa) alléllal, a Tavol-Keleten elterjedt egy japan kajszi (P.
mume) alléllal és egy kajszi (P. armeniaca) allélal is hasonlosagot mutatott, az egyezés mind a négy
esetben igen meggy6zonek, transzspecifikusnak volt tekinthetd (S14 — P. spinosa Ss.1, Ss-2: 97,7-98,5%;
S14 — P. mume S;1: 96%; Si4 — P. armeniaca Si7: 98%). Harom szilva S-RN-az allél (Si1, Si7, Szs)
mutatott nagymértékii azonossagot kajsziban azonositott allélokkal (96-98%). Kokényben azonositott
alléllal mutatott nagyfoktl egyezdséget az Sps-as allél (97%) is, ambar az Sy — P. spinosa Sg illesztés
esetében a C2, C3 és a C5 régiok nélkiil tortént homologiavizsgalat. Négy kiilonbozo szilva allél,
valtoz6 mértékli hasonlosagot mutatott, a Kinaban 6shonos P. humilis (mandzsuriai térpe meggy) egy-
egy alléljaval: a négy allél esetében (Si7, So4, S25), melyek koziil az Si7 két madzsuriai térpe meggy
alléllal is azonossagot mutatott (96%). Ugyanakkor az Spys-RN-dz allél rendkiviil nagyfoka
azonossaggal volt jellemezhetd, mind egy cseresznye (P. avium), egy mandula (P. dulcis), valamint egy
torpe mandula (P. tenella) alléllal valo hasonldsag tekintetében (98—-99%). Cseresznye allélok tovabbi
két szilva (S17, S24) allélban voltak még fellelhetdek, az Si7-es allél esetében azonban a jelentds mértékii
egyezeés (89,6%) ellenére, viszonylag nagyobb eltérések mutatkoztak az aminosav-szekvencidban. Az
Eszak-Amerikaban honos virginiai zelnice (P. virginiana) alléllal nagyfoki egyezést (97-98%)
tapasztaltunk a szilvaban altalunk azonositott két S-allél (S1o, Sz1) esetében, melyek koziil az Sip-allél a
P. webbii S; alléljaval is ugyancsak jelentds hasonlosaggal volt jellemezhetd (97%). Harom szilva allél
(S12, Si6, Siem) valtozoé mértékii azonossagot mutatott a P. pseudocerasus-ban azonositott allélokkal
(67-98,2%), melyek koziil az Sigm-allélban oriasi eltérések voltak detektalhatdak. Az Sys-allél nem
csupdn a cseresznye ¢és & mandzsuriai torpe meggy S-RN-4zzal mutatott magas hasonlosagot, hanem
még tovabbi két észibarackban (P. persica), egy szilva és egy a P. mira-ban azonositott alléllal is (97—
98,5%). Az Sig-allél kizarolag egy meggy (P. cerasus) alléllal mutatott azonossagot (81%), az Sye-allél
is a Japanban honos P. speciosa (osiami cseresznye) Ses alléljaval mutatott nagyobb mértékii egyezést
(85%), jelentbsebb eltérések mellett (14. tablazat).

Mindennek a kovetkeztében, azonban felvetddik egy kérdés, hogy ez a nagyfoku egyezdség,
mely fehérjeszinten egyértelmiien megnyilvanult, vajon nukleotidszinten is képes hasonld6 mértékben

mutatkozni meg, kiilonos tekintettel a rendkiviil polimorf masodik intronrégiora. SUTHERLAND és
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mts. (2008) altal alkalmazott vizsgalataik mintdjara végeztiik el a feltehetéen transzspecifikus
szekvencidkhoz hasonléan a 2. intronok nukleotidszekvenciajat illesztettiik a veliik legnagyobb
mértékii azonossagot mutatd, egyéb Prunus fajokbol szarmazd S-RN-dz allélok 2. intronjanak
szekvenciajaval. Ezt kovetden a szekvencidk szazalékos egyezOségét is meghataroztuk (15. tablazat).
A kapott eredményeink alapjan 15 transzspecifikus allélpar esetében azok intronrégioi kozott
viszonylag kismértéki (39,8-63%) egyezést azonositottunk, ugyanakkor a tovabbi transzspecifikus
allélparok intronrégioi, a kovetkeztetett aminosavjukhoz hasonléan nagymértékii (69,4-99,6%)

egyezOséget mutattak.
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crer

szazalékban (%) kifejezett azonossaga. A zold hattér jelzi a kiugréan magas értékeket, melyek feltehetéen az allélparok viszonylag recens szétvalasanak

lenyomatai.
Si0- Pvir S S10- Pweb S; Sio- Psal S, S;i-Psal S;¢ Sii-ParmS,  Spj-Psim S, S12- Psal Sy3 Si12- Ppse Sg
61,1 48,2 52 99,6 66,8 61,5 99,6 76,3
Sis- Pspin S31 Si4- Pspin Sz2  Si4- Pmum Si; Sis- Parm Siy Si4- Psal Sos
99,6 99,6 40,5 69,4 99,6
Si7- Parm S4o Si7- Phum Sia Sq7- Phum Slo Sop - Pvir S5 323 = Pspin Sg
41,6 62,3 63,7 85,8 98,1
So4- Pper S, So4- Psal S, Sos- Pper MC  Sps- Pdom Sg Spa- Pper Som So4-Pmir S, Spa- Phum Sy Sps- Pavi Sgo
87,6 82,5 40,8 81,7 93,5 93,2 63 95,5
Sos - Pavi S1 So5- Pten Sg Sos - Phum Sz Sos - Pdul St
39,8 46,1 45,3 42,7

Pvir = P. virginiana, Pweb = P. webbii, Psal = P. salicina, Parm = P. armeniaca, Psim = P. simonii, Ppse = P. pseudocerasus, Pspin = P.spinosa, Pmum = P. mume,
Phum = P. humilis, Pper = P. persica, Pdom = P. domestica, Pmir = P. mira, Pavi = P. avium, Pten = P. tenalla, Pdul = P. dulcis
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5.2.5. A vizsgalt szilvafajtak S-genotipusinak meghatarozasa

Az ILP-markerezés soran kapott mintdzat alapjan dsszesen 55 egyed S-genotipusat hataroztuk
meg, melyeket az egyedek eredetének és a termékenyiilési képességének a feltiintetésével egy
Osszefoglald tablazatba gyijtottiink (16. tablazat). A vizsgalt egyedek mindegyikét egyedi S-genotipus
jellemez. Ambar a tajfajtak sok esetben a hasonlé morfologiai bélyegek alapjan azonos elnevezés ala
keriiltek, és mivel hosszi id6n at magrol is tortént a szaporitasuk, genetikailag nem egyontetiiek, de
nagymértékben hasonlok, ezt az S-genotipusuk vizsgalata soran kapott eredményeink is megerdsitik. A
szilva tajfajtak esetében eltekintve az azonos név ald tartozd fajtaktél minddssze két-két fajta S-

genotipusa egyezett meg: a ‘Kecskeméti 1017 és a ‘Paczelt szilvaja’ S S, S .S . allélosszetetellel,

illetve a ‘Bodi szilvak’ (1, 2) és a ‘Lengyel’ szilva S, S S .S, S, allélosszetétellel.

16. tablazat: A vizsgalatba vont eurdpai szilvafajtak eredete, termékenyiilési tipusa, valamint a meghatarozott
S-genotipusa.

Szilvafajtak Faj Terl?; Ié)l:::ggiiléﬁ S-genotipus
Althann ringl6 Prunus italica OM 565155175165,
Bluefre P. domestica ROT 565105115 6mSs
Cacanska lepotica P. domestica ROT SeS10516m245 5
Elena P. domestica OT S691051517525
Empress P. domestica OM S11515514516555,
= |Haganta P. domestica ROT S:5,,5,75,05,,55
£ |Hanita P. domestica OT SiS1S15
% Haroma P. domestica OT S10915916950%5
:c%” Hollandi szilva C. 940 P. italica oT S:S,05,75,56
T |Jojo P. domestica ot S6910916m
% Lengyel P. domestica oT 1091491791556
g Katinka P. Somes?ica oT S651651,515%1
Oka P salicina. oM S
Presenta P. domestica oT S6S105165,05,,5 5
President P. domestica OM S65.15,65,05,,5,,
Sermina P. cocomilia OM S a5 16mo17918
Stanley P. domestica ROT 49109149 16mo21
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Szilvafajtak Faj Terl?é :’)l:::éygi}lési S-genotipus
& . |TopendPlus P. domestica oT S¢S 16mO1792091
'g %: :i Topfive P. domestica ROT SeS¢S 6mo17
O .2 & | Tophit P. domestica ROT 865,:5,65,,
Beregi datolya P. domestica ROT Sk
Bodi szilva 1. P. insititia oT S169145175215
Bodi szilva 2. P. insititia oT S169145175215
Duranci P. domestica ROT Sk
Durko P. domestica ROT SIS I
Elein éré P. domestica oT S:5105115:75,5
Fehérszilva 1. P. domestica OoT SeS109139175,6
Fehérszilva 2. P. domestica oT 5651651551756

}i Fehérszilva 3. P. domestica oT 5651651551756

£ |Fehérszilva 4. P. domestica OT 863,105,551,

= Gomori nyakas 1. P. domestica ROT 105145175,

5 Gémori nyakas 2. P. domestica ROT S10914517556
Kecskeméti 101 P. domestica oT 56515517556
Loészemii szilva P. domestica oT S5,551795
Nemtudom P3 P. insititia oT 1091151796556
Péczelt szilvéja P. domestica oT 56515517556
Sivaklo P. domestica oT S65,65115,75,4
Vords szilva 1. P. domestica oT SeS,,5,;
Vords szilva 2. P. domestica oT SeS,,5,;
Vords szilva 3. P. domestica oT SRS
Besztercei 105-58 P. domestica oT 105145175,
Besztercei Bb.398 P. domestica oT S.05145175,

P Besztercei Bt. 2 P. domestica (?T S,105.45:755

5 Besztercei Nm.122. P. domestica oT S,105.45:755

Z | Besztercei Nm.150. P. domestica oT 105145175,

2 Besztercei szilva P. domestica oT S,105.45:755

Z | Biihler Frithzwetschge ~ P. domestica oT Sk

% Francia narancsszilva P. domestica oT Sk

Eﬁ Mirabelle de Nancy P. syriaca ROT S191
Tuleu gras P. domestica HS S¢S0
Victoria P. domestica oT SRSHRS IS
Z6ld ringlo P. italica OM Sh
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16. tablazat: (Folytatas).

: " : Termékenyiilési ,
Szilvafajtak Faj | S-genotipus
> C. 174 mirobalan P. cerasifera oT S5
g5 C. 679 mirobalan P. cerasifera oT S1654
~ | Kékényszilva CT 93 P. insititia OT SO

IOM: Onmedd(’}; ROT: Részben ontermekeny; OT: Ontermékeny; HS: Himsteril (HARSANYT 1979, SZABO 2001, SURANYT
2006a, KISSNE és MAROSI 2006, SURANYT 2014)

A mar ismert Szilva Sg-os allél tobb fajtaban is jelen volt (‘Althann ringld’, ‘Cacanska lepotica’,
‘Elena’, ‘Hollandi szilva C.940°, ‘Katinka’, ‘Presenta’, ‘President’, ‘Topend Plus’, ‘Topfive’ és
“Tophit’; illetve ‘Loszemi szilva’ €s a ‘Sivakld’ tajfajtakban), ennek az allélnak a kovetkeztetett
aminosav-szekvenciaja teljes mértékii egyezést mutatott a P. salicina S;-RN-dzzal (SUTHERLAND és
mts. 2008). BLASTN-analizissel tovabbi jelentds, bar kisebb mértékii hasonlosagot mutattunk ki a P.
salicina S;, P. armeniaca Sig P. avium Sso, P. persica S,, P. mira S,, P. dulcis S;1, P. webbii S; és P.
humilis Si;3 RN-dz allélszekvencidkkal. Az kisebb-nagyobb méretli eltérések (inszerciok, deléciok,

Részleges DNS-szekvencia illesztést végeztiink el, mely magaba foglalta az allélspecifikus
felismerésben meghatarozo szerepet jatszo RHV régiot (MATTON és mts. 1997) (26A. abra). Eltérést
csak a mandulafajok, a szilvak alnemezetségébe tartozo P. humilis és a cseresznyeszilva szekvenciak
esetében tapasztaltunk. Ugyanakkor, szembetlinden nagy eltérés tapasztalhato az S-RN-dz
allélszekvencidk elemzésével kapott kladogramunk topologidja és a BORTIRI és mts. (2001)
tanulmanyozta Prunoideae alcsalad filogenetikai viszonyaitol (26B. abra). A kapott filogenetikai fan
kozos kladot alkotnak a Prunus alnemzetség tagjai (P. humilis, P. armeniaca, P. salicina, P. domestica,
P. avium), ellenben az Amygdalus alnemzetségbe tartozé 6szibarack- és mandulafajok alléljaival,
melyek két eltér6 és jelentés bootstrap-tamogatottsiggal biré kladban helyezkednek el. A
legvaratlanabb eredményt az eurdpai szilva feltételezett Gseként is szamon tartott P. cerasifera Sii-
allélja okozta, hiszen a kladogram tobbi szekvenciajatol a legtavolabb esé ponton kapott helyet. A
topoldgiaban mutatkozo eltérések ravilagitottak arra, hogy az élek mentén az evolvalodas liteme nem
egyenlé mértékii, mely ezenfeliil funkciobeli médosulasra is adhat okot. Mindezt leginkabb az RHV

régidban rogziilt nemszinonim mutaciok megléte jelzi.
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26. abra: Az eurdpai szilva Se-RN-dz allél filogenetikai vizsgalata. (A) Az S-allélok részleges DNS-
szekvencidjanak illesztése az NCBI adatbazisaban megtalalhatd, legnagyobb mértékli egyezdséget mutatd
Prunus S-allélokkal. A sziirke hattérrel a variabilis aminosavak vannak feltiintetve, a keret a hipervariabilis
(RHV) régiot mutatja. (B) A vizsgalt allélok szomszéd-osszevond (neighbour-joining) modszerrel készitett
filogenetikai vizsgalata az 50%-nal nagyobb bootstrap-értékekkel, és az élek mentén megjelend, divergens

karakterallapotokkal (nemszinonim mutéciok, alahtizassal az RHV région beliili valtozasok).
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5.2.6. Az ijonnan és a mar azonositott teljes S-RN-dz allélok meghatirozasa az eurépai szilvaban

Néhany allél esetében a teljes szekvencia megismerése érdekében az S-RN-dz gén C2 konzervativ

régiojatél downstream iranyban megtalalhatdo 2. intron régojara allél-specifikus reverse oldala

primereket terveztiink (PdomAR-R, PdomB-R, PdomE-R, PdomH-R, PdTf-R, PdEm-R ¢és PdHag-R).

Forward primerként a cseresznye S-RN-dz génjére tervezett (PaConsl) primert hasznaltuk

(SONNEVELD és mts. 2003). Igy ezaltal teljesen lefedtiik az 1. intont kdzrefogd szignalpeptid

nagyobb részét, valamint a C1 és a C2 konzervativ régidkat is. Az altalunk tervezett 7 primerbdl 4

esetben volt sikeres amplifikacio: PAOmAR-R, PdomH-R, PdTf-R, PAEm-R (27. abra). Harom esetben

(PdomE-R, PdomB-R, PdHag-R) a PCR-termékek agarozgélen torténd szemrevételezése soran

tobbszori ismétlést kovetden sem kaptunk kiértékelhetd eredményt. A primerek nevében roviditve

szerepel az a szilvafajta, melynek S-RN-dz-szekvencidja alapként szolgalt az adott primer tervezése

soran (17. tablazat).

=

" 1500
1500
1000
1000
2 750
750
500
500
250

250

Tlilim-

27. abra: Az eurdpai szilvafajtak altal hordozott S-allélok (Sg, S12, S13, S17) kimutatasa a Prunus S-RN-dz gén
SP-2.int. régidjara tervezett allél-specifikus reverse (PdomAR-R, PdomH-R, PdTf-R, PAEm-R), valamint
forward [PaConsl; SONNEVELD ¢és mts. (2003)] primerrel. AR = Althann ringld, Tf= Topfive, Em =
Empress, H = Haroma. Marker: GeneRuler 1kb DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific).

17. tablazat: A kiilonb6z6 eurdpai szilvafajtak S-RN-dz-alléljaira tervezett allél-specifikus primerek.

, Tervezett
S'zll\:,;laz Szilvafajta primer
neve
Sy Topfive (T) PdTf-R
S Haroma (H) PdomH-R
S13 Empress (Em) PdEM-R
S17 Althann ringl6 (AR) | PdomAR-R
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Az uj teljes S-allélok nukleotidszekvencidjanak megallapitasa utan, azok kovetkeztetett
aminosav-sorrendjét is meghataroztuk és a fehérjeszekvenciakat illesztettiik (28. abra). Az illesztéskor
megjeloltiik a korabban meghatarozott (USHIJIMA és mts. 1998) szignalpeptid (SP) és a C1-C5
konzervativ régiokat, a Rosaceae-specifikus hipervariabilis régiot (RHV). A szignalpeptid és a C1-es
konzervativ régio altal kdzrefogott 1. intron régio mérete, 113 és 119 bazispar kozotti értékek. A teljes,
SP és C5 kozotti régidkat tartalmazd S-RN-azok hossza 184 ¢és 191 aminosav kozott valtozott. A
méretpolimorfizmus nagy részét a C5 régiot megeldzd szakaszon megjelend indel polimorfizmus
okozza. Ezen S-RN-azok mindegyikét egyedi aminosav-Szekvencia jellemzi, kiilonds tekintettel a GSI-
mechanizmus alapjat jelentd S-haplotipus-specifikus felismerési interakcioért felelos (USHIJIMA és
mts. 1998) hipervariabilis régiora (RHV).

Annak érdekében, hogy az 1j szilva S-allélok egyediségét igazoljuk, elvégeztik a
nukleotidszekvenciak, illetve a kdvetkeztetett aminosav-szekvencidk azonossagi matrix analizisét (18.
tablazat). A kapott eredmények alapjan az 0j allélok egymassal valdo azonossaga nukleotidszinten
atlagosan 83,7%, fehérjeszinten 75,2%. A legnagyobb mértékii egyezést nukleotid- és fehérje szinten is
az Si7 és Sg-Pdom (nukleotid: 89,7%; fehérje: 84,8%), az Sg és Sg-Pdom (nukleotid: 87,0%; fehérje:
79,4%) allélparok mutattak. Az Si3 és Spr-allélok térnek el egymastdl a legnagyobb mértékben
nukleotid- (70,3%) és fehérjeszinten (80,7%) is.

SP
S9 LVLGFAFFCI MSEGSYDY FOFVQOWPPTNCRL REKEPCIPRPLOFFT THGLWPSNYSNPRY PSECHG 69
S12 LVLGFAFFIC  MSHEGSYDYFQFVOQWPPTNCREARMKOPC - [NPRPLOMFT THGLWPSNYSNPEl ' PSNCHIG 70
S13 LVLAFAFFIC  MS| GSYfYFQFVQQWPPTECR PR OBIRPLOIBFT THGLWPSNY SEIPEEP SNCNG 69
S17 LVLGFAFFC  MS:GSYDYFQFVQOWPPTNCR! /RMKISPC INPRPLOMFT THGLWPSNYSNPJ  PSNCNG 70
S6-Pdom |LVLGFAFFJ§CI IMS| GSYDYFQFVQQWPPTNCR 2PC INPRPLOMFT ITHGLWPSNYSNP PSNCHG 70
S9 g & fir® RsELKESWPDVESGNDT! FWEEEWNKHGRCSER LNEMOYFIRS MMWHSEINTTETLK 139
512 F Bl RSSIMASWPDVESGNDT  FWRGEWNKHGTCSES  LN@MOYFBRS  [@MWRISENT T/ ILK 139
S13 AN T KM S I AT KISWPDVESGNDT | FWEGEWNKHGTCSEM: LN@MOYF ‘RS BMWMSENTI TETLK 139
S17 F 3PN RSEALKYSWPDVESGNDT  FWEGEWEKHGTCSESEILNIEMOYF - RSEIAMWISEIN T TETLK 140
S6-Pdom F MPM  SIMLKMSWPDVESGNDT  FWEGEWNKHGTCSEJ ' LNEMOYF RS MWSEINITEILK 140
S9 NASTVPERTONWHYSDIVSP IKERAT BTPLLRCKEDEEEES  OLLHE 184
S12 NASTVPHETOWWINY SDTVSP TKIYT WTPLLRC RDIZNNEE OLLH 185
513 NASIVPHETOWWEYSDIVSP IKWNAT BITPLLRCKRDIZNSE OfLHE 191
S17 NASTVPHETORWINYID TVSETKIXET WTPLLRCKRDEEINN  OLLHFE 190
S6-Pdom | NASIVPHETOMWEYSDIESP IKEWT QTP LRCKRDJAYNN OLLHE 190

28. abra: Az NCBI adatbazisbol letoltott ismert (Se-Pdom) illetve az altalunk azonositott europai szilva S-RN-

crcr

Ot konzervativ régiot rozsaszin (C1, C2, C3, RC4, CS5) és a hipervariabilis (RHV) régiot zold téglalap jelzi
USHIJIMA és mts. (1998) alapjan. A fekete keret a variabilis aminosavakat jeloli. Az illesztésben szereplo
szekvencia NCBI adatbanki azonositdja: AM746947 (Se).

95



10.14751/SZIE.2019.064

18. tablazat: Az altalunk azonositott és az ismert (Sg-Pdom) teljes S-RN-dz allélok exon szekvencidjanak (az
atlotol felfele), illetve az S-RN-dz allélok kovetkeztetett aminosav-szekvenciajanak (az atlotol lefelé) szazalékos
értékekkel kifejezett, hasonlosagi matrixa (BLOSUMG62).

S-RN-az exonrégiok DNS-szekvencidinak azonossaga (%)

Sg Sio 813 Si7 Se-Pdom
So - 81,2 82,7 84,9 87,0
S, 71,8 - 81,4 82,4 83,8
Si3 73,8 72,3 - 80,7 83,1
S17 75,2 75,0 70,3 - 89,7
Sg-Pdom 79,4 75,7 73,4 84,8 -

S-RN-az aminosav-szekvenciak azonossaga (%)

A globuralis S-RN-dz fehérje molekula felszine hidrofil, mig a belsé kdzponti magja hidroféb
jellegli. Annak érdekében, hogy megallapitsuk az Gjonnan azonositott S-RN-4z fehérjék molekula
S-allélok KYTE-
DOOLITTLE-féle (1982) hidrofobicitas-analizisét az online is elérhetd ExPASy weboldalon. Az

szerkezetében torténtek-e valtozasok, elvégeztik az tjonnan azonositott
onmeddé ‘Topfive’ szilvafajtaban azonositott Sg-es allél hidrofobicitasi garfikonja lathat6 a 29. abran.
Az analizis soran a csuszéablak méretét 9 aminosavnyi lefedettséglire allitottuk be, mely a
legalkalmasabb a felszini régiok feltérképezésére. A felismerési reakcioban, mely fontos része a
termékenytiilési mechanizmusnak, a fehérje felszinén a hipervariabilis régié (RHV) hidrofil aminosavai
jatszanak szerepet. A kapott grafikonon a hidrofil jellegét alatamaszto negativ értékeket mutat6 RHV
régiot zold hattérrel jeloltiik. A fehérje hidrofob részeit (SP, C1-C5) a sziirke szinnel jelzett pozitiv
értékek képviselik, mely régiok nélkiilozhetetlenek az S-RN-az fehérje szerkezeti stabilitisanak
fenntartasaban. Ezen vizsgalattal megerdsitettiik, hogy az Sq-es allél fehérjetermékének szerkezetében

nem torténtek olyan mértékii valtozasok, amelyek a fehérje funkciojat érintették volna.
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29. abra: Az altalunk azonositott teljes Sq-es allél KYTE-DOOLITTLE-féle (1982) hidrofobicitas-analizisének
grafikus abraja (ExPASy), ahol a csusz6 ablak mérete egyszerre 9 aminosavat fedett le. A pozitiv értékek a

fehérje hidrofob részeit (SP, C1-C5) képviselik, melyeket sziirke hatérrel jeldltiink, mig a z6ld hattér a fehérje a
negativ értékek kapod hidrofil részeit (RHV) mutatjak.
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5.2.7. Az eurépai szilva F-box gén polimorfizmusa

A termékenylilést iranyitdé molekularis rendszer pollenkomponense az S-haplotipus-specifikus F-
box fehérje. A Prunus fajokban leggyakrabban az SFB mutacidja okozza az Ontermékenyiilést
(HEGEDUS és mts. 2012), ezért fontos ezen allélek elemzése is. A Prunus fajok koziil eredetileg a
kokény (P. spinosa L.) SFB génjére tervezett primereket hasznaltuk fel. A NUNES és mts. (2006) altal
tervezett és kozolt 62F és 1010R konszenzus primerpar, az SFB gén F-box motivumaba és a HVD
régiotol downstream iranyban kotodik, ezaltal a két variabilis régio (V1, V2), valamint a hipervariabilis
régiok (HVa, HVb) amplifikalhatok. Az igy kapott 900 és 1000 bazispar kdzotti fragmentumok vizualis
szemléltetésére az agaroz-gélelektroforézist hasznaltuk, ahol rendkiviil monomorf képet kaptunk. A
nagyobb léptékil inszercios és delécids események hidnyaban az agardéz gélen sem tudtunk olyan
mértékli polimorfizmust kimutatni, amely detektalhatd lett volna, ezért a tovabbi vizsgalatokhoz
sziikséges a szekvencia ismerete.

A nukleotidsorrend ismerete nélkiil, illetve a nyilvanos adatbazisban szerepld allélszekvenciakon
elvégzett homologiavizsgalat hidnydban minden kétséget kizar6 méddon nem erdsithetd meg az
allélazonossag. Annak igazolasara, hogy a megjelent fragmentumok valéban SFB allélok, 17 genotipus
esetében a keletkezett PCR-termékek klonoztuk. Ezt kovetden a klénozas sikerességét kolonia PCR
vizsgalattal M13 primerpar felhaszndlasaval ellendriztiikk, majd a pTZ57R/T kloénozd vektorba épiilt
fragmentumokat agar6z-gélelektroforézis segitségével lathatova tettiik (30. abra). Osszesen 25 db
amplifikalt PCR-fragmentumot klonoztunk, majd 3-4 ismétlésben meghataroztuk ezek DNS-
szekvenciajat (85 db). A fragmentumok 10 részleges SFB-allélt reprezentaltak 14 fajtaban. A
szekvencidkat BLASTN homologiavizsgalattal ellendriztiik, ami igazolta, hogy 10 eddig még nem
ismert allélt talaltunk (19. tablazat). Mivel ezen szekvencidkat nem tudjuk hozzarendelni az

azonositott RN-az allélokhoz, ezért alfabetikus jelolést hasznaltunk (SFBa-SFB;).
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30. abra: A PCR-termékek klonozasanak ellendrzése kolonia PCR-rel, a plazmidra tervezett M 13 primerpar
felhasznalasaval. Marker (M): GeneRuler 1kb DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific).

Az jonnan azonositott SFB allélok mérete 958 bp (SFBg) és 967 bp (SFBc¢) kozott valtozott, nem
volt olyan mértékli méretbeli polimorfizmus detektalhatd, mint ahogyan azt a S-RN-az allélok kapcsan
tapasztalhatd volt. A vizsgalt 17 genotipusbol 2 esetben azonositottunk 3 SFB-allélt egy fajtan beliil
(‘Haroma’, ‘Katinka’), 2 SFB allél 9 fajtaban (‘Althann ringld’, ‘Cacanska lepotica’, ‘Elena’,
‘Empress’, ‘Haganta’, ‘Jojo’, ‘Presenta’, ‘Sermina’, ‘Tophit’) volt kimutathat6, mig 1 SFB allélt a
‘Bluefre’, a ‘Hanita’ és a ‘Topfive’ mutatott.

A hasonloan az S-RN-az alléloknal alkalmazott bioinformatikai technikakhoz, ez esetben is a
szilva SFB-allélok kovetkeztetett fehérjeszekvenciajat illesztettik a veliik legnagyobb mértékben
hasonld, egyéb Prunus fajokbdl szarmazd SFB-allélok kovetkeztetett aminosav-szekvenciajaval, ezt
kovetéen meghataroztuk a szekvenciaegyezés szazalékos értékét (19. tablazat). A szilva SFB-
szekvencidk és az adatbazisbol szarmazo, veliik homologiadt mutatd szekvencidk igen magas egyezést

mutattak, mind nukleotidszinten (atlagosan: 95,2%), mind fehérjeszinten (atlagosan: 91,6%.)
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19. tablazat: A gazdasagi szilvafajtakbol (P. domestica) azonositott SFB-allélok hasonldsaga a hozzajuk
legkdzelebbi homolog szekvenciaval/szekvenciakkal.

Azonossag | Azonossag
Szilva Méret mértéke mértéke
SFB- (bp) Szilvafajtak | Legkozelebbi homolég | nukleotid- | aminosav- | Eltérések*
allélok P szinten szinten
(%) (%)
Althann Prunus avium SFB-10, 90 82 59 AS cs’e(e:*;
L AAX19998.1 4 nt delécio
SFBa 964 | ringld - .
Katinka P. dulcis SFB-f, 90 82 59 AS csere;
BAF80705.1 1 AS delécio
P. armeniaca SFBy,
SFBs | gg4 | Althann ACL13172.1 % % 20 AS csere
ringlo P. spinosa SFBg,
ABG72779.1 98 97 10 AS csere
Bluefre P. armeniaca 2nt
Cacanska (‘Ceglédi orias’) SFBy, 89 83 inszercio;
lepotica ABO34163.1 57 AS csere
SFBc 967 Elena
Haroma P. armeniaca 2 nt
Jojo (‘Ceglédi arany’) SFBs, 89 83 inszercio;
Katinka AB034162.1 57 AS csere
Presenta
P. armeniaca SFBy, 98 93 3 nt delécid;
c K ACL13172.1 8 AS csere
SEB acanska :
D | 862** lepotica Prunus spinosa (6 SFB i
. 3 nt delécid;
protein) SFBg, 98 94 5 AS csere
ABG72779.1
P. spinosa
SFB;., 99 99 1 AS csere
SFBe 965 | Empress ABG? 27931
P. spinosa
SFB;.,, 99 99 2 AS csere
ABG72790.1
Elena P. spinosa (B4 pop-
Empress variant Sy) 99 99
Haganta SFB, 3 AS
SFBr | 958 | Hanita ACI24197.1 csere
Haroma .
P. spinosa SFB,,
Presenta 99 99
Tophit ABG72782.1
Haganta P. pseudocerasus SFB-
SFBe | 966 | Haroma 6, 97 96 12 AS csere
Sermina ADZ74125.1
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Azonossag | Azonossag
Szilva Méret mértéke mértéke
SFB- (bp) Szilvafajtak | Legkozelebbi homolég | nukleotid- | aminosav- | Eltérések*
allélok P szinten szinten
(%) (%)
P. webbii SFB,, LAS
) ABJ97530.1 98 98 inszercio;
SFB, 961 Jojo ' 3 AS csere
Katinka P. mume S1-SLF, % o 2 AS delécio;
BAC66622.1 50 AS csere
P. speciosa SFB;, 9 85 44 AS csere;
ADZ76513.1 1 AS delécio
P. tenella SFB 47 AS csere;
SFB ; 161 :
'] 964 | Sermina | AMY98979.1 92 8 1 AS delécio
P. domestica Sg (SFB), 91 82 57 AS csere;
CAN90146.1 1 AS delécio

* AS: aminosav, nt: nukleotid;

.....

Az ujonnan meghatarozott szilva SFB-allélok koziil négy esetben tapasztaltunk mas Prunus
fajokban (elsésorban P. spinosa ill. P. webbii) azonositott SFB-allélokkal fehérjeszinten 98—99%-0s
azonossagot, amely nukleotidszinten is detektalhat6 volt, igy a szilva SFBg a kokény (P. spinosa) SFBs.
1 és SFB3., allélokkal; az SFBr ugyancsak kokény SFB4 és SFB (B4) allélokkal; az SFBy a P. webbii
SFB; alléljaval bizonyult majdnem azonosnak. Egyediil az SFB;-allél mutatott 99%-o0s azonossagot egy
szintén P. domestica Sg-alléllel, valamint ennél alacsonyabb mérték{i azonossag volt tapasztalhato az
SFB; és a P. domestica Sg kozott. Két szilva SFB-allél (SFBg és SFBc) valtozd mértékii azonossagot
mutatott egy-egy kajszi (P. armeniaca) SFB-alléllal, melyek kozil az SFBg igen nagyfoka
hasonlosaggal (97%) volt még jellemezheté a P. spinosa SFBg allél tekintetében. Az SFBg allél
mutatott még rendkiviili azonossagot (96%) a P. pseudocerasus-ban azonositott SFB-6 alléllal. Az
ujonnan meghatarozott SFB-allé¢ljaink koziil harom (SFBa, SFBH, SFB)), ugyan kisebb mértékben (82—
85%), de tovabbi Prunus fajokkal mutattak hasonlosagot: egy cseresznye (P. avium), egy mandula (P.
dulcis), egy torpe mandula (P. tenella), egy japan kajszi (P. mume) és egy osiami cseresznye (P.
speciosa) SFB-alléllal.

Azonositottunk egy mutacios eseményt az SFB;-allél esetében, mely fehérjeszinten az allél
funkciovesztését okozhatja. A 31. abra szemlélteti az altalunk azonositott SFBj-allél és a hozza
legkozelebbi homologja a P. domestica Sg SFB-allél nukleotidszekvencia illesztésének részletét, ahol

piros hatérrel jeloltiik azt az egy nukleotidos szubsztituciot, mely nonszensz mutaciot eredményezett az
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azonositott allélban, hiszen a P.dom. Sy SFB-ben (CAN90147.1) a TTG-triplet az SFB;-ben TAG-ra,

azaz stopkodonra valtozott.

970 980

P.dom. S9 (SFB) CACTTGGGTAATTACGAATCCAAACAAGT 989
SFBJ CACTAGTGTAATTACGAAACCAAGCAAGA 965

31. abra: A P. domestica Sq SFB- és az SFB;-allélok nukleotidszekvenciainak illesztése. Az SFB;-
allélszekvenciaban tobb egynukleotidos szubsztitucid kdvetkezett be, melyekbdl az els6 (piros hattérrel jelolt)
egy nonszensz mutaciohoz vezetett, ugyanis a P.dom. Sg SFB-ben (CAN90147.1) a TTG-triplet az SFB;-ben
TAG-ra, azaz stopkodonra valtozott.

Az 0j SFB-allélok nukleotidszekvenciajanak megallapitasa utan, azok kovetkeztetett aminosav-
sorrendjét is meghataroztuk és a fehérje-szekvencidkat illesztettiik (32. abra). Az illesztéskor
megjeloltiik a korabban meghatarozott (IKEDA és mts. 2004, NUNES és mts. 2006) F-box motivumat,
a variabilis- (V1 és V2) és hipervariabilis (HVa és HVD) régiok helyét is. Az F-box motivum és a HVb
kozotti régiokat tartalmazo S-haplotipus-specifikus F-box fehérjék hossza 286 és 321 aminosav kozott

valtozott.
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32. abra: Az Gjonnan azonositott S-haplotipus-F-box allélok kovetkeztetett aminosav-szekvenciajanak
illesztése. Az SFB fehérje F-box motivumat kék szinti, a két variabilis régiot (V1, V2) sarga szinii, valamint a
két hipervaridbilis szakaszat (HVa, HVD) lila szinti téglalappal jeloltiik IKEDA és mts. (2004) nyoman.

A szilva SFB allélok kozotti azonossag mértéke nukleotid szinten 75,8% és 89,1% valamint

aminosav szinten 64,4% és 84% kozott valtozott a hasonldésagi matrix alapjan (20. tablazat), ami

tovabb igazolja az altalunk azonositott eurdpai szilvaallélok egyediségét, illetve ujdonsdgat. A

legnagyobb egyezést nukleotidszinten az SFBg és az SFB, (89,1%) illetve az SFBr és az SFBy (88,4%)

allélok kozott tapasztaltuk, ugyanakkor fehérjeszinten az SFBg és az SFBp (84%) allélparok kozott volt

elmondhato.
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20. tablazat: Az Gjonnan azonositott SFB allélok exon szekvencidjanak (az atlotol felfelé), illetve az SFB
allélok kovetkeztetett aminosav-szekvenciajanak (az atlotol lefelé) szazalékos értékekkel kifejezett, hasonlosagi

matrixa (BLOSUMG62).
SFB exonrégiok DNS-szekvencidinak azonossaga (%)

SFBA | SFBg | SFBc | SFBp | SFBe | SFB: | SFBg | SFBy | SFB, | SFB;
SFBA - 86,3 86,3 77,7 86,2 86,4 87,6 85,4 86,5 86,3
SFBg | 75,3 - 84,7 88,3 86,1 86,1 84,6 87,2 85,9 87,6
SFBc | 79,4 73,8 - 75,8 86,4 86,2 84,6 85,6 86,2 85,3
SFBp | 66,8 84,0 65,1 - 77,5 76,7 77,0 78,3 76,9 79,3
SFBe | 75,0 73,8 74,7 67,1 - 87,5 85,2 86,8 89,1 86,2
SFB: | 76,3 73,5 77,5 64,4 76,9 - 85,4 88,4 86,6 86,4
SFBs | 78,5 72,5 75,7 66,3 75,3 74,7 - 85,2 85,7 86,5
SFBy | 74,7 78,1 73,8 69,1 76,9 78,1 73,8 - 87,0 85,9
SFB, 77,2 73,2 74,4 65,4 78,8 75,7 74,1 75,7 - 86,0
SFB; 77,8 77,8 76,6 69,9 75,7 76,3 77,8 75,7 75,7 -

S-RN-dz aminosav-szekvenciak azonossaga (%)

KYTE-DOOLITTLE-féle (1982) hidrofobicitasi-analizist az altalunk azonositott SFB fehérjék

tekintetében is elvégeztiik, ahol a globularis fehérje feliiletén lokalizdlodd variabilis (V1, V2) és

hipervaridbilis (HVa, HVb) régiok hidrofil jellegének meglétére voltunk kivancsiak. Hiszen a fehérje

ezen régioi feltehetden kulcsfontossagu szerepet téltenek be az allélspecifikus felismerési folyamatban

(USHIJIMA ¢és mts. 2003, TAO ¢és IEZZONI 2010). A kapott grafikon jol reprezentdlja az ujonnan

azonositott SFBc-allél esetében mind a 4 variabilis régié (V1, V2, HVa, HVb) meglétét, a kapott

hidrofobicitasi pontértékekkel (33. abra).

Hidrofobicitasi pontérték

V2 HVa HVb

"Hphob. / Kyte & Docfrittle

50

100

150
Abla

200

k Pozicio

250

300

33. abra: Az Gjonnan azonositott SFBc-allél KYTE-DOOLITTLE-féle (1982) hidrofobicitas-analizisének
grafikus abraja (ExPASy), ahol a cstszo6 ablak mérete egyszerre 9 aminosavat fedett le. A negativ értékek a
fehérje hidrofil részeit (V1, V2, HVa, HVb) képviselik, melyeket sziirke hattérrel jeldltiink.
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Végezetiill a tizenegy uUjonnan azonositott SFB allélbol szarmazd aminosav-szekvenciait
Osszevetve a nemzetkdzi adatbazisokban hozzaférheté mas Prunus, Malus és Pyrus fajokbdl izolalt F-
box aminosav-szekvenciakkal filogenetikai analizist végeztiink (34. abra). A csoportatlag eljaras
(UPGMA) alapjan késziilt dendrogramon a Maloideae alcsalad (Malus és Pyrus fajok) SFB alléljai jol
elkiiloniilnek a Prunoideae fajok S-haplotipus F-box fehérjéitol.

A Prunus fajokbol izolalt allélok nem alkotnak monofiletikus csoportot: az egy fajhoz tartozd
allélok nem keriiltek egymas mellé a kladogramon. Az altalunk azonositott P. domestica allélok egyes
kokény, P. speciosa, kajszi vagy P. webbii S-haplotipus F-box fehérjékkel mutatjak a legnagyobb
mértékli hasonlosagot, igy a szilvaszekvencidk sem alkotnak elhatarolt, fajspecifikus csoportot. A
bootstrap-analizis eredménye szerint a legszorosabb kapcsolat a szilva SFBg és P. pseudocerasus SFB6
(100%); az SFBy és P. webbii SFB2 (100%); a szilva SFBg és kokény SFB (B4, B7), SFB4 (100%); a
szilva SFBg, SFBp és kokény SFB8 valamint kajszi SFB9 (100%), illetve a szilva SFB; és szilva SFB9
(91%) kozott volt kimutathato.
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34. abra: A Rosaceae csaladbol szarmazd SFB allélok aminosav-szekvencian alapuld filogenetikai analizise
csoportatlag eljaras (UPGMA) alapjan. A noduszoknal feltiintetett bootstrap-értékek az 50%-nal nagyobb
tamogatottsagu csoportokat jeloli. Az allélok neve el6tt a szekvencidk nemzetkozi adatbazisbeli (NCBI)
azonositoszama lathato. Pavi: Prunus avium; Parm: Prunus armeniaca (C.orias: ‘Ceglédi orias’, C.arany:
‘Ceglédi arany’); Pweb: Prunus webbii; Pmum: Prunus mume; Pdul: Prunus dulcis; Pvir: Prunus virginiana;
Ppse: Prunus pseudocerasus; Pten: Prunus tenella; Pdom: Prunus domestica; Pspe: Prunus speciosa; Psal:
Prunus salicina, Pcer: Prunus cerasus; Pspin: Prunus spinosa; Mdom: Malus x domestica; Pbret: Pyrus x
bretschneideri; Pcom: Pyrus communis; Ppyr: Pyrus pyrifolia.
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6. EREDMENYEK MEGVITATASA

6.1. Prunus domestica fajtak genetikai jellemzése mikroszatellit markerek (SSR) segitségével

A magyar szilva tajfajtak genetikai hatterérél semmilyen informacié nem allt rendelkezésre, ezért
megeldzo, alapozo vizsgalatként eldszor felmértiik a variabilitds mértékét a begyiijtott ndvényanyagon
mikroszatellit 16kuszok alapjan. Azon fajok esetében, ahol a teljes genomszekvencia még nem ismert,
tovabbra is az egyik f0 genotipizalasi modszer az SSR-markerezés (ARANZANA ¢s mts. 2019). Az
SSR-régiok biztositotta variabilitast szamos Prunus fajnal felhasznaltak a fajtak azonositasara illetve az
egyes fajok filogenetikai elemzésére, a fajtaeredet és -azonossag igazolasara (GUPTA és mts. 1996,
AGARWAL ¢és mts. 2008). Az SSR-szakaszokat hatarolo régiok evoluciosan konzervaltak, mely azt a
lehetdséget biztositja, hogy egy faj genomi szekvenciaja alapjan tervezett primerek nem csupan az
adott faj mikroszatellit régidinak a feltérképezésére alkalmasak, hanem a rokon taxonok
polimorfizmusanak a kimutatasara is eredményesen felhasznalhatok (TAUTZ 1989, BELL és ECKER
1994, GUILFORD ¢és mts. 1997, SOSINSKI és mts. 2000).

Mindezen ismeretek alapjan, a korabban mar tobb Prunus faj esetében polimorfnak bizonyulo
lokuszok kivalasztasat kovetOen, sikeresen feltérképeztik a jellemezni kivant P. domestica
genotipusokat. A lokuszonként azonositott allélok szdma hat és huszonhét k6zé volt tehetd. Az eurdpai
szilva hexaploid jellegét mutatja az egyes fajtdknal a vizsgalt 16kuszok tobbségében azonositott hat
allél. Az alkalmazott hét 16kuszbol csupan egy esetben nem kaptunk hat allélt. Az allélok szdmaban
megmutatkozd jelentds mértékii genetikai variabilitds nem meglepd az ivarosan szaporodo,
idegentermékenyiild Prunus fajok korében (KODAD és mts. 2013, MAKOVICS-ZSOHAR és
HALASZ 2016). SEHIC és mts. (2015) megallapitotta, hogy az SSR-allélok kiértékelési folyamata
poliploid fajok esetében sokkal bonyolultabb, mint a diploidok esetében az tapasztalhato, ami ezaltal
jelentdsen befolyasolhatja az elemzések reprodukalhatosagat. Az SSR-markerek kodominansak;
azonban nehéz meghatarozni a lokuszokon megtalalhatd allélok szamat egy poliploid genomban
utddvizsgalat nélkiill (BARAC és mts. 2014). Az egyes genotipusok ploidszintjét mikroszatellit
markerekkel nem lehet egyértelmiien meghatirozni, de az adatok segitséget nyujthatnak a kérdéses
esetekben. GALLI és mts. (2005) alma esetében is Osszevetették a kapott SSR-mintazatot az ismert
ploidszintekkel, de minden kétséget kizaro eredményt csak a citologiai mikroszkopos vizsgalatok vagy
a flow-citometria adhat (HALASZ és mts. 2011).

Az altalunk azonositott dsszes allélszam (135) és a kimutatott lokuszonkénti allélgyakorisag

értéke (19,3), nagyon hasonlit az eurdpai szilva mas ehhez hasonlé tanulmanyaiban leirtakhoz. SEHIC
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¢s mts. (2015) 76 szilva genotipus vizsgalatakor lokuszonként 22,7 allélt talalt, KAZIJA és mts. (2014)
62 szilvafajta vizsgalatba vonasa lokuszonként 18,7 allélt jelentett, mig XUAN és mts. (2011a) 45
fajtaban lokuszonként 20 allélt regisztralt. A fragmentumok hossza hasonl6 tartomanyba esett, mint az
6szibarackban, japan szilvaban vagy a mandulaban talalhaté azonos mikroszatellitek.

A vizsgalt hét 1okuszbol a BPTCTO007 lokusz egyedisége abban rejlik, hogy egy kordbbi
vizsgalatunk sordn mind a kokény és kokényszilva genotipusokban, mind a szilva genotipusokban
ugyanazokat az allélokat talaltuk. A tobbi lokuszban is csupan kisebb eltérések voltak kimutathatok
(HALASZ és mts. 2017, MAKOVICS-ZSOHAR és mts. 2017a,b). Az egyedi allélok jelenléte
kiilonboz6 mértékben minden vizsgalt lokuszban detektalhatdo volt. Ezen ritka vagy egyedi allélok
el6forduldsa fontos tényezd a genetikai variabilitds fenntartasaban €s megdrzésében. A lokuszonkénti
magas  allélszambdl  fakadd  polimorfizmus  lehetdvé  tette a  vizsgalt  genotipusok
megkiilonboztethetdségét, jelezve ezaltal, hogy a mikroszatellit analizis megfeleld eszkdznek bizonyul,
mind a szilvafajtdk azonositdsa, mind pedig a szilvafajtak genetikai ujjlenyomatanak elkészitése soran.
MERKOUROPOULOS ¢s kutatocsapata (2017) hasonléoan hét mikroszatellit marker alkalmazasaval
kiilonitett el 54 szilvafajtat sikeresen.

Az utobbi években szamos tanulmany foglalkozott Prunus fajok SSR-analizisével, a BPTCTO007,
BPPCT025 és BPPCTO037 lokuszokat tesztelték cseresznye, eurdpai szilva és P. cerasifera
genotipusokon is. Oszibarack esetében BPTCT007 l6kuszon 4 és a BPPCT037 l6kuszon 5 allélt, mig a
cseresznye estében 2 ¢és 5 allélt kaptak. Tovabba az dszibaracknal a BPPCTO025 lokuszon 9 allélt
detektaltak (DIRLEWANGER és mts. 2002). WUNSCH (2009) mikroszatellit markerezési
vizsgalatokat folytatott tiz kiilonb6z6 Prunus fajon (P. persica, P.dulcis, P. armeniaca, P. domestica,
P. insititia, P. salicina, P. cerasifera, P. avium, P. cersus és P. mahaleb). A vizsgalatba vont 13
l6kuszbol, a BPTCTO007 lokusz esetében 111-235 bp atlagos allél mérettartomanyon 31 allélt mutatott
ki, a szilva esetében a mérettartomany teljesen azonos volt az altalunk is azonositottal (122—-154 bp).
Két évvel késébb HORVATH és munkatarsai (2011) ugyancsak mikroszatellit markerezési
vizsgalatokat végeztek P. domestica, P. cerasifera és P. spinosa fajok esetében. Az altaluk vizsgalt
BPTCTO007 lokuszon szilvara 15 allélt detektéltak 128—156 bp mérettartomdnyban, ami szinte azonos
az altalunk kapott allélszdmmal (17) és -méretekkel (122—-154 bp). A kisérlet sordn a BPPCT025
primert is alkalmazték, ahol szilva esetében 40 allélt irtak le 152220 bp tartomanyon. Ez az allélszdm
ellenben joval meghaladja az altalunk kapott eredményt, azaz a 25 allélt, majdnem azonos
mérettartomanyban (142-212 bp). A CPSCT021 primert japan szilvan, Oszibarackon és mandulan

alkalmaztdk mindeziddig. Ezekben a tanulmanyokban ezen a lokuszon csupdn négy allél volt
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kimutathatd, még mi ugyanezen lokusz esetében 27 allélt detektaltunk. Az allélok mérettartomanya
kozott csupan kis mértékben lehet eltérést kimutatni, melynek kdvetkeztében a négy allél esetében 125
¢s 151 bp kozott mozgott, am az Aaltalunk detektdlt magasabb allélszam, érthetéen nagyobb
mérettartomanyt fed le (124-208 bp) (MNEJJA és mts. 2004, 2005). A CPSCTO021 és CPDCT044
lokuszok japan szilva, Oszibarack és mandula esetében joval kevesebb allélt mutattak, mint a
vizsgalatainkban szerepld szilvaféléknél, mindez valdszinilileg a magasabb ploidszintnek kdszonhetd

(MNEJJA ¢és mts. 2005, GOUTA és mts. 2012).

6.2. A vizsgalt eurdpai szilvafajtak genetikai tavolsaga

Az 0Otvendt vizsgalt genotipus klaszteranalizise harom kiilonb6z0 csoportba sorolta a
szilvafajtakat, amelyek hét kiilonb6z6 szilvafajt képviselnek, kiilonbozd ploiditasi szintekkel. Az
azonos fajhoz tartozo egyedek nem minden esetben csoportosultak egy klaszterbe. Mivel a fent emlitett
fajok konnyen képesek egyméassal vald hibridizaciojuk sorédn intermedier hibrideket Iétrehozni
(NEUMULLER 2010), melynek eredményeképpen nem lehet markans vonalat hizni a kiilonbzd
fajokat reprezentald genotipusok kozott. Ugyanakkor a dendrogram alapjan kialakult csoportok teljes
egészében megegyeznek a fajtak statuszaik szerinti csoportositdsaval, melynek értelmében beszéliink
modern vagy gazdasagi fajtakrol, hagyomanyos vagy torténelmi fajtakrol illetve tajfajtakrol. Tovabba a
szilvafajtak koziil az ‘Oka’ és a két alanyfajtaként szamon tartott mirobalan (‘C. 174 mirobalan’, ‘C.
679 mirobalan’), vildigosan elkiiloniil a tobbi genotipustol kiilon klasztert alkotva (14. abra).

A kiilfoldi modern fajtak elhelyezkedése a dendrogramon a magyar fajtakhoz képest erds
hasonlésagot mutat, mint ami tapasztalhato volt egy korabbi tanulmany kapcsan a ‘Stanley’ és a kelet-
anatoliai hagyomanyos szilvafajtak egymdashoz viszonyitott kapcsolata esetén (OZ és mts. 2013). A
sziild-utdd kapcsolatok is nagyon szépen kirajzolodnak a kapott torzsfan, ahol a modern fajtdk
csoportjan beliill egy alklaszterben egymashoz egészen kozel helyezkednek el Gazdasagilag
jelentdsebb szilvafajtak koziil a ‘Stanley’-t — sharka virussal szembeni tolerancidjanak kdszonhetéen —
tobb alkalommal is felhasznaltdk a keresztezéses nemesités sordn sziildpartnerként, ugy mint a
‘Bluefre’ (‘Stanley’ x ‘President’); ‘Elena’ (‘Fellenger’ x ‘Stanley’); ‘Haroma’ [(‘Ortenauer’ x
‘Stanley 34”) x ‘Hanita’]; ‘Jojo’ (‘Ortenauer’ x ‘Stanley’) esetében (HARTMANN 1998, 2007, 2019).

A koztudatban szamos azonos néven szerepld t4j- és hagyomadnyos fajtankrol deriilt ki a
vizsgalataink soran, hogy azok nem teljesen azonos genotipust takarnak. Egyetlen kivétel a
‘Fehérszilva 2’ és ‘Fehérszilva 4’ tajfajtdk, amelyek teljes egyezOséget mutattak. A t4jfajtak sok

esetben a hasonldo morfologiai bélyegek alapjan azonos elnevezés ala kertiltek, és mivel hosszll idon at
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magrol is tortént a szaporitasuk (HARSANYI 1979, SURANYI 2006a, 2014, TOTH és mts. 2007),
genetikailag nem egyontetiiek, de nagymértékben hasonlok. Vizsgalati eredményeink adtdk az elsd
bizonyitékot a korabbi feltételezésekre. Genetikai kiilonbségiik néhany esetben morfologiailag is
alatimaszthato (TOTH M. szobeli kozlés). Mindenképpen érdemes volna nagyobb mintaszam
bevonasaval feltérképezni a hazai tajfajtak helyzetét e tekintetben. Magyarorszagon az elsé és egyben
az egyik legfontosabb szilva tajfajta a ‘Besztercei’ szilva volt (RAPAICS 1940a,b). A ‘Besztercei’
szilvak esetében régota koztudott a fajtakoron beliili variabilitds, és a leromlds miatt indokolt volt a
szelekcio. A klonszelekcioval kivalasztott klonokrol szo16 elsé leirasok (HARSANYI 1979) szerint
érési id6ben, gyiimolcsnagysagban és terméképességben jobbak az alapfajtanal, majd a késébbi
leirasok (SURANYI 2006a) mar csak a termSképességben mutatkozé kiilonbséget emlitik. A ceglédi
génbankbdl szdrmaz6 50 ‘Besztercei’ klonfajta vizsgélata eltéréseket mutatott, tobb mint 10 kiilonbdz6
morfologiai paraméterben, valamint a PPV ellenallosag mértékében is (SURANYT 2006b). Az altalunk
vizsgalt hat ‘Besztercei’ szilva mindegyike kiilonb6zéd SSR-genotipust mutatott, két csoportba
sorolodtak 3-3 mintaval, és kiilon alcsoportot képeztek a tobbi szilvafajta kozott. Akarcsak a Tisza-
Szamos menti taj jellegzetes fajtajaként szamon tartott ‘Nemtudom P3’ szilva esetében is, ahol a
dendrogramon a szilva tajfajtak csoportjan beliil egy kiilonallo alklaszterben talalhaté meg. A Beregi-
¢s Szatmari Siksag folyok menti dsgyliimolcsoseiben a szilva és a di6 az a két gylimdlcsfaj, amelyeknek
alakgazdasiga még ma is alkalmas céltudatos szelekciora, a legjobb egyedek kiemelésére (PETHO és
mts. 2010). Ezek az egyedek keletkezhettek magrol, természetes generativ tGton és a gyokérsarjakrol
torténd szaporitds soran létrejovo mutaciok révén. Az artéri teriiletekrdl szedett csemetéket iiltették a
hazikertekbe is. Gazdasagi szempontbol a fajtak heterogenitasa nem eldnyos tulajdonsag, ellenben
nagyszerii alapanyagnak szamitanak a klonszelekcioban. Pozitiv szelekcio segitségével nyilt mod a
legjobb gazdasagi értékkel biro egyedek kiemelésére. Pethd Ferenc javaslatara és kozremiikodésével
2000-ben megkezdddott a ,,Nemtudom” populacié szelekcidja, melynek eredménye a ‘Nemtudom P3’
szilvafajta a nemzeti fajtajegyzékben is bejegyzésre keriilt.

A STRUCURE analizis soran a vizsgalt eurdpai szilvafajtdk ugyancsak harom genetikai
csoportba rendezddtek, ezaltal megerdsitve a torzsfa alapjan kapott eredményeket. A genetikai
differencialodas mértékét mutatd F tette igazan szemléletessé a modern és hagyomanyos fajtak kozotti

genetikai kiilonbozdségeket.
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6.3. A vizsgalatba vont egyedek fokomponens-analizise

A fokomponens analizis vilagitott ra a ‘Besztercei szilvak’ szépen elkiiloniilé csoportjara, hogy
milyen genetikai tavolsagban helyezkedik el a tobbi szilvafajtatél. Ugyancsak fliggetlen csoportba
rendezddtek a ‘Fehérszilva’ fajtdk is a csoporton beliil. A ‘Fehérszilva’ fajtakkal kapcsolatosan két
hipotézis is megfogalmazodott. Egyes feltételezések szerint a ‘Fehérszilva’ a “Voros szilva’ tajfajtanak
egyik mutansa lehet (SURANYI 2014), mig mésok szerint a ‘Besztercei’ szilvabol kialakult tajfajtank,
melyet ‘Fehér Besztercei’ néven is emlegetnek sokan (NAGY 1980). Az SSR-analizis soran kapott
eredményeink, miszerint a ‘Fehérszilva’ genotipusok kozelebb helyezkednek el a ‘Vords szilva’
genotipusokhoz, csak tovabb erdsitik az elsé hipotézis tényét. A magyar hagyomanyos és tajfajtak
jelentés diszperziojat, a vizsgalt fajtdkon beliil a magas szintli genetikai sokféleséget mutatja.
Voltaképpen, a tajfajtaknal a vizsgalat soran alkalmazott hét l6kuszbol 6t esetében azonositottunk
teljesen egyedi allélokat. Ennek okan, a genetikai biodiverzitds novelése ezen ndvényanyagok
bevonasaval a kiilonbdzo termesztési programokba, kiemelt fontossaguva kellene, hogy legyen, hiszen
a felhasznalt fajtdk kore az utobbi idoben rendkiviil besziikiilt, csupdn néhdny kiilfoldi fajtara
korlatozodik. Mindazonaltal szabadfoldi kisérletekkel is aldtamasztottdk, hogy a ‘GOmori nyakas’,
‘Nemtudom P3’, ‘Fehérszilva’, ‘Beregi datolya’ €s a ‘Voros szilva’ fajtak PPV tolerans szilvafajtaknak
bizonyultak, ezaltal az értékiik tovabb novekszik a jovObeli termesztési és fajta-eldallitasi programok
kapcsan. Tovabba, a ‘Bodi szilva’ és a ‘Nemtudom P3’ szilva tajfajtak kiemelked6 abiotikus stressz
rezisztenciaval is birnak (PETHO 2011, SURANYI 2014). A helyi szilva- illetve a tajfajtak a faggyal
¢és a szarazsaggal szembeni rezisztencia nemesitésben perspektivikus donor fajtdknak bizonyulhatnak
(PAUNOVIC 1988).

Néhany magyar szilvafajtar6l bebizonyosodott, hogy igen hasznos genetikai forrast képviselnek,
amelyek novelhetik a jové szilvafajtainak gylimdlcsmindségét és beltartalmi értékeit, ezaltal az
egészségmeglrzésben is hangsulyos szerepet toltenének be. Korabbi tanulményokbol lathatd, hogy a
szénhidratprofil tekintetében is nagy kiilonbségek mutatkoztak a magyar tajfajtak és a modern kiilfoldi
fajtak kozott. A “Vords szilva’ és a ‘Loszemi szilva’ fajtak gytimdlcsei szorbitolban igen gazdagok,
mig a ‘Bodi szilva’, a ‘Voros szilva’ és a ‘Besztercei szilva’ fajtak terméseiben a monoszacharidok
jelenléte a dominans (TOTH 2013). TOTH (1957) a ‘Duranci’ szilvafajta gyiimolcslevében 22%-0s
Osszcukortartalmat mutatott ki. A szilva gyiimolcsének és levének laxans hatdsa a fenolok (foként
klorogén- ¢és neoklorogén savak) és a szorbitol jelenlétének, valamint a gyilimolcsok magas
rosttartalmanak tulajdonithatdé (STACEWICZ-SAPUNTZAKIS ¢és mts. 2001). A multban nem

véletleniil szamitottak a szilva gylimdlcsei és egyes termékei szinte gyogyszernek. A szilva ezen
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beltartalmi 0sszetételének kdszonhetden, az egyszerli cukrok tekintetében jo energiaforrasnak szamit,
valamint elfogyasztasat kovetéen nem okozza a vércukorszint hirtelen novekedését sem. Emellett a
szilva termésében felhalmoz6do fenolos vegyiiletek és mikroelemek preventiv hatéanyagként
szolgalhatnak a kiilonb6z6 sulyos illetve kronikus betegségekkel, koztik a sziv-érrendszeri
betegségekkel, a rakkal ¢és a csontritkulassal szemben (IGWE ¢és CHARLTON 2016).
SAHAMISHIRAZI és mts. (2017) vizsgalataiban a ‘Pozegaca’ (Syn. Besztercei szilva) szilvafajta a 178
szilvafajta kozott a tizenharmadik legmagasabb 6sszfenoltartalmia helyet foglalta el, jelezve, hogy a
genetikailag valtozatos tajfajtadk kozott fellelhetdek kiemelkedd beltartalmi  Osszetétellel bird
genotipusok is, ahogyan az a magyar meggyfajta termesztési programban is tapasztalhat6 volt (PAPP
és mts. 2010). Adataink értékes informacioként szolgalhatnak a Magyarorszagon megtalalhaté eurdpai
szilvafajtak jelent0s genetikai sokféleségének felismerése altal a jovObeni termesztési programokba
val6 beillesztésbe. A molekularis markerezési stratégidk kétségteleniil hozzéajarulnak a szilvatermesztés
megerdsitéséhez, azaltal, hogy a tajfajtak kiemelked6 tulajdonsagait kombinaljak mas kiilfoldi fajtak
altal nyujtott kedvezé tulajdonsagokkal (pl. betegség-ellenallosag), eldsegitve a tajfajtak meglrzését,
foglalkoz6 szakemberek szamara a molekularis markerek hasznalata a fajtak, nemesitési anyagok
genetikai hatterének megallapitasara és nemesitési célu hasznositasara, a fajtagyijtemények kezelése és

rendszerezése szempontjabol egy igéretes eszkdznek bizonyul.
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6.4. Az eurépai szilva S-RN-dz gén polimorfizmusa

Az S-allélrendszeren alapuld termékenyiilési tipus az egyik legismertebb ndvényi példa a
poliallé¢lidra, igy a nagyfoku polimorfizmus miatt az S-10kusz feltérképezése az egyes fajokban sokrétii
informaciot adhat. Harom évtizede McCLURE és mts. (1989) uttor6 felfedezést tettek az S-genotipusok
megismerése terén, amikor is bebizonyitottak a bibelszalban kifejez0dd ribonukledz enzimek szerepét a
bibe és a pollen kozott lejatszodo sajat-idegen felismerési reakcioban. A csonthéjas gyiimdlesfakra
jellemzd ribonukleaz enzimet kodold gén két intront tartalmaz. Els6k kozott TAO és mts. (1999)
hataroztak meg 6t kiilonb6z0 cseresznyeallélt, eldzetesen harom cseresznyeallel cDNS szekvencidjanak
a szignalpeptid, C2 és az RC4 konzervativ régiokra tervezett primerekkel. Az allélok hatékony
elkiilonitésében jelentds szerepet jatszott az intronrégiokat jellemzd nagy mértékli méretbeli
polimorfizmus, valamint az azokat koriilvevé konzervativ exonrégiok jelenléte. Az elmult husz
esztendOben tobbféle primert is terveztek, melyeket sikerrel alkalmaztak genotipizalasra elsdsorban
diploid gyiimolesfajok esetében: cseresznye (WIERSMA és mts. 2001, SONNEVELD és mts. 2003),
mandula (TAMURA ¢és mts. 2000, CHANNUNTAPIPAT ¢és mts. 2001, ORTEGA és mts. 2005),
meggy (YAMANE és mts. 2001; BOSKOVIC és mts. 2006), japan szilva (BEPPU és mts. 2002, 2003),
japan kajszi (TAO és mts. 2002) és kajszi (SUTHERLAND ¢és mts. 2004a, VILANOVA ¢és mts. 2005).
Ennélfogva a legtobb molekularis informaci6 a diploid gytimdlcsfajokra korlatozodik leginkabb, mig a
poliploid, kiilonosen a hexaploid fajokrol csekély informacioé all a rendelkezésiinkre.

A diploid fajok esetében az S-genotipus meghatarozasanak alapja, hogy a PCR-analizis soran
felszaporitott két kiillonboz6 méretii fragmentum megfeleltethetd-e egy-egy S-allélnak. Ebbdl kiindulva
a hexaploid P. domestica PCR-analizisek soran kapott legfeljebb hat kiilonb6z6 méretii fragmentumnak
igazoltuk S-allél jellegét. Vizsgalataink kezdetekor Prunus fajok PCR-analiziséhez tervezett tobbféle
primer is a rendelkezésiinkre allt, melyek koziil elézetes felmérések sorozata utan valasztottuk ki a
legtobb PCR-terméket eredményezdt: a SONNEVELD és mts. (2003) altal cseresznye S-allélokra
tervezett, az S-RN-dz gén masodik intronrégiojat amplifikalo primerpart. PCR-vizsgalatunk
sikerességét tamasztja ala a 24 detektalt S-allél, illetve a mintanként kimutatott allélszamok (3-6 allél).
A vizsgialt 55 egyedbdl 5 genotipus esetében 6 allélt, valamint 17 genotipusnal 5 allélt tudtunk
detektalni. Az S-lokuszban kimutatott 24 allél szdma Gsszhangban 4ll az SSR-eredményeinkkel, a
lokuszokban detektalt SSR-allélok szamaval.

KOTA és LACIS (2013) hat, mas Prunus fajokra tervezett marker alkalmazhatosagat vizsgaltak
meg 33 eurdpai szilvafajta bevonasaval. Az atlagos megfigyelt heterozigotasdg mértéke igen nagynak

bizonyult, kiilonbdz6 primerkombindciok esetén 14-37 allélt mutattak ki. Mindegyik szilvafajtat
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egyediilallé S-genotipussal jellemeztek. Ugyanakkor a tesztelt markerek nem mutattak kiilonbséget az
ontermékenyiild és Onmeddd fenotipusok kozott. Az altalunk alkalmazott moédszer is hasonld
eredményt ad, mert tovabbra sem 4ll rendelkezésre olyan technika, amellyel a két eltérd termékenytilési
fenotipus kimutathat6 lenne. A tetraploid meggy esetében a funkcidképtelen haplotipusok azonositasa
biztositja az 6nmeddd ¢és ontermékenyiild genotipusok elkiilonitését (HAUCK és mts. 2006a,b).

Ilyen nagyszamu eltéré allél jelenléte az Onmeddé Prunus fajok kozott nem egyediilallo:
sszehasonlitasképp cseresznyében SONNEVELD és mts. (2001; 2003), BEKEFI és mts. (2003) illetve
De CUYPER és mts. (2005) korabban 19 kiilonbozé6 S-RN-dz allélt hataroztak meg, hasonloan
manduldban ORTEGA ¢és mts. (2005) illetve KODAD és mts. (2010), 29 S-allélt, kajsziban HALASZ
¢s mts. (2005) 15 S-allélt azonositottak (SUTHERLAND ¢és mts. 2008), valamint az almaban vagy a
kortében szamuk meghaladja az 50-et is (HALASZ és mts. 2011). Raadasul a poliploid
genomszerkezete még inkabb kedvez a kiilonbozé allélok kialakuldsanak (AINOUCHE ¢és WENDEL
2014).

A hagyomanyos- ¢és tajfajtak koziil haromban (‘Duranci’, ‘Biichler Friichzweschege’, ‘Zo6ld
ringld’) csupén egyetlen fragmentum amplifikalodott. Tobb oka is lehet annak, hogy valamennyi minta
esetében a maximalisan lehetséges hat allélvaltozat helyett, miért jelentkezett joval kevesebb allél
jelenlétére mutatdé fragmentum. Egyes allélok megjelenésének elmaradasat magyarazhatja az 1un.
preferencialis amplifikacio jelensége (WALSH és mts. 1992), amennyiben az adott hianyzé szekvencia
felszaporitasdhoz az altalunk alkalmazott konszenzus primerpar nem volt alkalmas. Mindez akkor
fordulhat eld, amennyiben a célzott allélok szekvenciaja kozotti eltérés olyan mértékii, hogy azaltal az
alkalmazott primerek illeszkedése és kotddése elmarad (BRACE és mts. 1993). Ugyanakkor az is
elképzelhetd, hogy egy vagy tobb allél tobb példanyban is jelen van (homozigéta formaban) ugyanazon
mintaban (KOTA-DOMBROVSKA ¢és LACIS 2013). Magasabb ploidia szinten, tobb allél egyiittes
jelenléte miatt eléfordulhat az is, hogy megegyezd vagy kozel azonos méretli, &m nukleotidsorrend;jiik
alapjan kiilonboz0 allélok is talalhatdak a lokuszban, melyek elkiilonitésére, vizualis megjelenitésére az
ILP-technika nem bizonyult alkalmasnak. Ellenben fluoreszcens jelli specifikus hibridizacids probaval
ki lehetne mutatni, hogy hadny példanyban van jelen egy adott allél (,,Fluoreszcens in situ hibridiz4cio”,
FISH). Ilyen jellegli vizsgalat elvégzésére a fas szari poliploid novények esetében még csak

nemrégiben kezdddtek meg a vizsgalatok a modszer nehéz kivitelezhetdsége végett.
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6.4.1. Az ujonnan azonositott szilva S-RN-dz allélok jellemzése

Elészor SUTHERLAND ¢és mts. (2004a,b) végzetek molekuldris vizsgélatokat a szilva S-
lokuszan, az altaluk azonositott harom szilva S-allélt (Ss, S, Sg) (SUTHERLAND ¢s mts. 2008) is
sikeresen kimutattuk a vizsgalatba vont genotipusok kozott, igy az Se-allélt 9 db gazdasagi- és 2 db
tajfajta hordozta, mig a ‘Haganta’ fajta az Ss, a ‘Jojo’, a “Stanley’ és a ‘Topfive’ fajta az Se-allélt. Az
Ss- és az Sg-allél csupan a gazdasagi szilvafajtakban voltak kimutathatok, szemben az Sg-os alléllal,
mely a gélképek alapjan a téjfajtak széles korében is detektalhaté volt. Az Ss-allélt kordbban a
‘Bluerock’ fajtaban, az Sg-allélt a “Verity’ fajtaban azonositottdk (SUTHERLAND ¢és mts. 2008). Az
ujonnan azonositott allélok koziil harom S-allél (Sge, S2s, Sz9) kizardlag a hagyomanyos- és tajfajtak
korében volt kimutathatd. Ugyanakkor ezen egyedek korében szamos esetben megtapasztaltuk, hogy
kiilonbozo fajtanév ellenére is S-genotipusosan teljesen azonosak, mint a ‘Paczelt szilvaja’, a
Kecskeméti 101° és a ‘Victoria’ esetében, illetve az azonos elnevezés ala keriilo fajtak korében, mint
Besztercei klonok, Fehérszilvak, Voros szilvak, Gomori nyakas és Bodi szilvak S-genotipusaban sem
¢észleltiink valtozast. Az Gsszes azonositott S-allélnak (24 db) viszonylag szlik keresztmetszetét alkottak
azok az S-allélok, melyek minden vizsgalt genotipuscsoportban (gazdasag/modern-, hagyomanyos- és
tajfajta) fellelhetdek voltak: Sg, S10, S11, S13, S14, S17, S20, S21.

A Prunus S-RN-az allélok zomére helytallo az a kijelentés, hogy 2. intronjuk mérete meghaladja
az 1. intron méretét. A termesztett cseresznyefajtakbol és vad cseresznyepopulaciokbol izolalt S-RN-4z
allélok koziil 21 allélnak ismerjiik pontosan az 1. és 2. intron méretét, ugyanakkor minddssze egy allél
esetén bizonyult az elsé intron nagyobbnak, mint a masodik (SONNEVELD és mts. 2003, WUNSCH
¢s HORMAZA 2004, De CUYPER és mts. 2005). Mandulanal 28 allélbol 10 (ORTEGA és mts. 2005,
2006), japan szilvanal 8 allélbol 2 (BEPPU és mts. 2002, HALASZ és mts. 2007) esetben haladja meg
az 1. intron mérete a 2. intronét. A mar ismert 3 szilva S-allél 1. intronrégié méreteit HALASZ és mits.
(2014b) kozolték, eredményeik alapjan az Ss esetében 382 bp, az Sg esetében 384 bp, mig az Sg-allélnal
388 bp hossz. Ezen adatokat Osszevetve az altalunk kapott Ss- Se-, Se-allélok 2. intronrégidinak
hosszeredményeivel, azt tapasztaltuk az Se-allél esetében, hogy az 1. intronrégié mérete (384 bp)
valoban megel6zi a 2. intronrégio méretét (292 bp), mig a masik két allélnal (Ss, Sg) a 2. intron
bizonyult a nagyobbnak (Ss: 639 bp; Se: 485 bp).

Egy eldzetes vizsgalat soran HALASZ és mts. (2014b) 18 kiilonbozé S-RN-az allélt detektaltak
16 fajtaban, amely a jelentds mértékli genetikai variabilitdst bizonyitja. Teljes allélszekvencia
hidnyaban ezen allélok jelolésére atmenetileg alfabetikus kodokat hasznaltak Sa-Ss-ig. Késobb az

allélszekvencidk ismeretében a tobbi Prunus fajhoz hasonléan numerikus jeloléssel kiilonboztették meg
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az allélokat (Ss5—Sz2). A szekvenciaadatok alapjan az eddig ismeretlen allélok elnevezését HALASZ és
mts. (2014b) altal inditvanyozott korabbi szamsort kdvetve Syo-t61 Sg-ig adtuk meg (KURILLA 2015).

Az S-allélok C2 és C5 régiok kozotti mérete 557 (Sip) €és 1326 bp (S11), mig ezen allélok 2.
intronrégidira kapott méretek 141 bp (Sio) és 910 bp (S11) kdzott valtoztak. A Prunus S-RN-dzok 2.
intronrégidjanak ilyen nagyfokti méretbeli polimorfizmusa (ILP) az agardz-gélelektroforézisbdl
szarmaz6 eredményeket illetéen nem volt meglepd, valamint a Prunus fajok kozott jellemzoen
megszokott jelenségnek szamit (SONNEVELD és mts. 2003). Osszehasonlitasképpen, az S-RN-dzok 2.
intronrégidjanak hossza mandulaban 80 és 2872 bp (ORTEGA és mts. 2006), a Kozép- és Dél-Afrika
hegységi teriiletein elterjedt afrikai szilvaban (P. africana) kb. 245 és 3000 bp (NANTONGO és mts.
2016) kozott valtozik.

A Prunoideae alcsaladban az S-16kuszt érinté mutaciok tobb, mint a fele a pollenkomponensre
jellemzé (HEGEDUS és mts. 2012), de eléfordulnak bibe oldali mutaciés események is. Az altalunk
megszekvenalt szakaszok vizsgalata soran egy esetben detektaltunk egy fehérje szinten is
megmutatkozé mutaciés eseményt az azonositott S-RN-dz allélok kozott. Az Sie-allél esetében
izolaltunk egy vele nukleotidszinten nagymértékben hasonld, de nem teljesen egyezd szekvenciat,
melyek megjelolésére az Sigm megnevezést alkalmaztuk. A nevekben az ,,m” betli az allélpar masik
szekvencidjahoz viszonyitott, feltételezhetd mutacidos eseményekbol eredd valtozasra utal, ahogyan azt
mar kordbban a cseresznye nevezéktana kapcsan SZIKRISZT ¢és mts. (2013) alkalmaztdk. Az Sigm-
allélban bekovetkezett mutacid6 az allél funkcidoképtelenségéhez vezethetett, ugyanis a gén
id6 el6tti stop kodon alakult ki. Hasonld valtozas tortént a meggy Semz2-RN-dz-ban, ahol szintén egy 2
bp-os szubsztitcid kereteltolodast eredményezett, amely egy korai stop kodon kialakulasat idézte el
(TSUKAMOTO ¢s mts. 2006). Késdbb még egy ilyen eseményt azonositottak: az Szep2-RN-dz az Szep-
RN-dz-t61 egy 1 bp-os szubsztitucioban tér el a C2-es konzervativ régioban, amely ugyancsak egy korai
stop kodont eredményez (TSUKAMOTO és mts. 2010).

6.4.2. A vizsgalatba vont egyedek S-genotipusa

Az 6nmeddé fajok termesztése soran elengedhetetlen az S-genotipusuk ismerete az idealis
tiltetvénytervezés érdekében, hiszen a megfeleld pollenadok hianyaban elmarad a termékenyiilés (TAO
é¢s IEZZONI 2010). Mivel a vizsgalt ndvényanyagban rendkiviil nagymértékii polimorfizmust
tapasztaltunk, az O0sszes szilvafajta egymassal kompatibilisnek tekinthetd, szinte mindegyik vizsgalt

fajta eléré S-genotipust mutat. Minddssze két tdjfajta par esetében beszélhetiink S-genotipusbeli

116



10.14751/SZIE.2019.064

azonossagrol, méghozza a ‘Kecskeméti 101’ és a ‘Paczelt szilvaja’ SgS10S17526 allélosszetétellel, illetve
a ‘Bodi szilvak’ (1, 2) és a ‘Lengyel’ szilva S10514517521526 allélosszetétellel. Ugyanakkor ezen fajtak
mindegyike Ontermékenyiild, igy egymast kolcsondsen termékenyiteni képesek. Természetesen a
genetikai hattéren kiviil a sikeres termékenyiilés elengedhetetlen feltétele, hogy az adott novények egy
idében viragozzanak (NYEKI és mts. 2006). Néhany szilvafajta esetében a himsterilitas jelensége is
eléfordulhat, de ez S-lokusztol fliggetlen, dominansan 6roklodé jelleg, melynek pontos genetikai
hattere még nem ismert. Ilyen fajtdk telepitése tovabb bonyolitja az iiltetvény tervezését (SZABO és
mts. 1999). Romaniaban 12 értékes szilvafajta bizonyult himsterilnek, melyek mindegyike a ‘Tuleu

gras’ magoncaként keletkezett (BOTU és mts. 2002).

6.4.3. Az Gj europai szilva S-RN-dz allélok filogenetikai elemzése

A szilvaban taldlhaté S-allélok vizsgalata jo kiindulasi pont lehet e gyiimdlcstermé névény eddig
ismeretlen szdrmazasanak felderitéséhez is. Jollehet onmagaban nem igazold erejli, a kozel rokon fajok
barmelyikével egyezd S-allélok valdoszinisithetik, hogy az adott faj hozzajarulhatott a hexaploid faj
genomjanak kialakuldsdhoz. Egyéb Prunus S-allé¢lokkal valo egyezés és az egyezés mértékének
elemzése az S-RN-dz allélok evolucidjara vonatkozdan adhat értékes informaciot. A vizsgalataink sordn
minden esetben kizardlagosan mas Prunus fajokban detektalt S-RN-az allélszekvencidkat kaptunk,
mindezt a kozds eredetiik valoszinlisége magyarazza (IGIC és KOHN 2001).

A transzspecifikus allélok 1étezésére az egyik €sszerli magyarazat, ha feltételezziik, hogy elddjiik
egy olyan fajban alakult ki, mely a koz6s 6se mindazon fajoknak, melyekben a transzspecifikus allélok
el6fordulnak. Az egyes fajok kialakulasanak, vagyis a kozos 6stol valo elvalasanak pillanatatol kezdve
a transzspecifikus allélok szekvencidjaban kiilonb6zo, az egyes fajokban eltérd valtozdsok mehetnek
végbe, melyek mértéke ardnyos a fajok szétvalasa ota eltelt id6 mértékével. A transzspecifikus evolucid
jelenségét a Solanaceae csaladban és a Maloideae, valamint a Prunoideae alcsaladokban egyarant
kimutattdk (IOERGER és mts. 1990, SASSA és mts. 1996, SUTHERLAND ¢és mts. 2008). A
transzspecifikus allélok tanulmanyozasanak tehat alapvet6 jelentésége lehet abban, hogy a rokon-, jelen
esetben a Prunus fajok, koztik is az eurdpai szilva genomevolucidjardl informaciot nyerjiink
(SUTHERLAND ¢és mts. 2008). Kisebb hasonlosagot mutatd szekvencidk esetében ez a vizsgalat
értelmetlen az intronszekvencidk nagyfoku ploimorfizmusa végett (SONNEVELD és mts. 2003), a
transzspecifikus allélparok esetében azonban az teszi lehetdvé az illesztést, hogy azok intronrégioi
szekvencidjanak is tiikrznie kell a hasonldsagot. Mivel azonban az intron nem-kodold régio, eltérése,

mutéacios események még transzspecifikus allélok esetében is gyakran bekdvetkezhettek.
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SUTHERLAND ¢és kutatdcsapata (2008) szerint a masodik intronrégidé 0sszehasonlitasa soran a
kapott azonossagi értékek elkiiloniild csoportokba voltak oszthatdak, mely szerint egyes
transzspecifikus allélparok intronjai kismértékii (<57,9%), mig masok, az elvartakhoz mérten nagyfoku
hasonlosaggal (74,1-99,9%) voltak jellemezhetdek. Analizisiink eredményei hasonldoan alakultak a
SUTHERLAND ¢és mts. (2008) altal bemutatottakhoz képest: az intronrégiok kozotti kisebb mértéki
egyezOség 39,8-63%, ugyanakkor a nagyobb mértékii azonossag 69,4-99,6%-os értékek kozott
valtoztak. SUTHERLAND ¢és mts. (2008) szerint az intronrégiok nagyfoku azonossaga a
transzspecifikus allélok viszonylag recens szétvaldsanak, mig a muticidos események nagy szama az
allélok jelentdsen korabban bekodvetkezett elvalasanak valoszinli bizonyitékai. Vizsgalataink sordn hat
olyan transzspecifikus allélt azonositottunk, melyek intronrégiojukban is kimagasld6 azonossagot
mutattak (95,9-99,6%): Si1 - Psal Sy, S12 - Psal Sz3, S14 - PSpin Ss.1, S14 - PSpin Sz, S14 - Psal Sys, Sps -
Pspin Sg, Sz4 - Pavi Szo. Ennek alapjan kovetkeztetiink arra, hogy az el6bb emlitett allélparok, illetve az
Oket hordozd fajok evolicidos mértékkel mérve a kozeli multban valtak el. Ugyanakkor az is
elképzelhetd, hogy ezen allélok mar a fajok elvalasat kovet6en, de még azok azonos foldrajzi
elterjedése idején, Un. introgresszidos uton, azaz természetes koriilmények kozott végbement
hibridizacio révén kertiltek at egyik fajbol a masikba (SUTHERLAND ¢és mts. 2008).

Az eurodpai szilva eredetérdl sz616 szdmos, mind a mai napig nem bizonyitott hipotézisek egyike
a Prunus fajok szélesebb korének részvételét feltételezte a faj kialakulasahoz vezetd interspecifikus
keresztez6dések soran, példaul a P. cerasifera, P. spinosa, P. salicina, P. armeniaca, P. persica és P.
nagy a mutacios események (nukleotidszubsztitaciok, inszercio-delécid) gyakorisiga — hiszen azok
szelekcios szempontbol semleges hatastiak (PATTHY 2009) —, az eurdpai szilvanak a P. salicina, P.
spinosa és P. avium allélokkal >95%-ban egyez6 intronszekvenciai viszonylag recens introgresszios
események lenyomatanak tekinthetok, ami aldtdmasztand az europai szilva komplex eredetét. A tovabbi
transzspecifikus eurdpai szilva allélok szekvenciaparjat hordozé faj jellemzéen a REHDER (1940)
rendszertana szerinti Prunus alnemzetségb6l (P. armeniaca, P. mume, P. simonii, P. tenella, P.
humilis), négy esetben (P. dulcis, P. webbii, P. persica, P. mira) az Amygdalus alnemzetségb6l, mig
egy-egy esetben a flirtviragzatiak kladjaba tartoz6 Padus alnemzetségbdl (P. virginiana), valamint a
satorosviragzatuak kladjaba tartozo Cerasus alnemzetségbdl (P. pseudocerasus) (CHIN és mts. 2014)
kertilt ki.
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6.4.4. Az ijonnan azonositott teljes S-RN-dz allélok meghatarozasa az eurépai szilvaban

Els6ként terveztiink 0j allél-specifikus reverse oldali PCR primereket az eurdpai szilvara annak
érdekében, hogy teljes képet kapjunk bizonyos S-allélok esetében az S-RN-dz gén SP-C5-ig terjedd
iranyban megtaldlhatd 2. intron régéjaba kotddnek, melyekhez forward oldali parként a cseresznye S-
RN-dz génjére tervezett (PaConsl) primert rendeltiik hozza (SONNEVELD ¢és mts. 2003).

A vizsgalt S-ribonukleazok hossza (SP; C1-C5) 184 és 191 aminosav kozott valtozott, ahol a
méretbeli eltérések nagy része a C5 régidot megeldzd szakaszon megjelend indel polimorfizmusnak
koszonhetd. A polipeptidlinc C-termindlis oldalan talalhatdé hurok szerkezeti elemekben az
inszercios/delécids mutaciok gyakran bekovetkeznek, mert nincs karos szelekcios kovetkezményiik
(PATTHY 2009). Az uj teljes szilva S-allélok egymassal nukleotidszinten atlagosan 83,7%,
fehérjeszinten 75,2%-o0s azonossagot mutattak. ORTEGA és mts. (2006) is hasonlé szekvenciaegyezési
hatarértékeket figyeltek meg a mandula S-allélok fehérjeszintli vizsgalata soran, ahol az értékek 46,6%
¢€s 93,9% kozott mozogtak, ami atlagosan 70,4%-o0s egyezést jelentett.

Tovabba annak érdekében, hogy megerdsitsiik azt a tényt, miszerint valdban funkcioképes S-
ribonukledzokat azonositottunk, elvégeztik a KYTE-DOOLITTLE-féle (1982) hidrofobicitési-
analizist. Az igy kapott grafikonon a fehérje hidrofob és hidrofil régidoi megadasaval azonositottuk az S-
RN-az gén tisztito szelekciod hatésa alatt allo6 ribonukleaz enzimaktivitdsahoz nélkiilozhetetlen, illetve az
allélspecifikus felismerésben dontd szerepli szekvenciarégioit, mely utobbiak felett a pozitiv szelekcid
hatasa érvényesiil. A Pyrus pyrifolia S3-RN-dz enzim négy régiojaban (PS1-PS4) mutattak ki a pozitiv
szelekcid hatasat (ISHIMIZU és mts. 1998), melyek egyike sem felel meg a C1 és C2 régiok kozti
szakasznak. A pozitiv szelekcido a fehérjekodold gének azon szakaszan jelentkezik, ahol a nem
szinonim mutaciok szdma meghaladja a szinonim mutaciok szamat, vagyis ahol a fehérje aminosav-
sorrendjének valtozasa feltehetden evolucids, adaptiv eldnyt jelent az €¢161ény szdmara. A Prunus S-RN-
dz génben azonban ez a régid sokkal variabilisabb, mint a Maloideae gének esetében (VILANOVA és
mts. 2005, ORTEGA és mts. 2006).

6.5. Az eurépai szilva F-box gén polimorfizmusa

Tobb mint egy évtizede ENTANI és mts. (2003) irtak le els6ként az 6nmeddd japan kajszi (P.

mume) analizise kapcsan a rendszer pollen oldali komponensét, az F-box gént. Az ontermékenyiilést a
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Prunus fajokban sok esetben az SFB gén mutaciés megvaltozasa okozza (HEGEDUS és mts. 2012),
ezért nem elegendd csak a bibekomponens elemzése a rendszer hatterének feltardsdhoz.

A NUNES ¢és mts. (2006) altal eredetileg az allotetraploid kokényre tervezett konszenzus
primerpart (62F és 1010R) hasznaltuk, lefedve ezaltal az SFB gén kodold régioit (F-box motivum—
HVDb). Eredményeink nagy hasonldosagot mutattak NUNES és mts. (2006) vizsgalati eredményeivel,
ahol a kapott fragmentumok mérete, hasonldoan a mi értékeinkhez [958 bp (SFBg)-979 bp (SFBg)], 935
bp volt. A Prunus fajokra jellemzd, hogy SFB génjiik 5° vége feloli UTR szakaszan egy 100 bp koriili
intron helyezkedik el (USHIJIMA és mts. 2003, YAMANE és mts. 2003a,b). VAUGHAN ¢és mts.
koriilvevo szekvenciarészre. Az igy felszaporitott SFB-fragmentumok koziil tobb allélnal megegyezo
méretet detektaltak, ezért ebben az esetben az RN-aznal alkalmazott ILP-markerezés nem célravezetd
genotipizalasi modszer.

Osszesen 10 db eddig még nem ismert SFB allélt azonositottunk 17 eurdpai szilvafajta analizise
soran. A kapott szekvenciakat alfabetikus jeloléssel (SFBa-SFB;) kiilonitettiik el, mert ennyi informacio
alapjan még nem lehet hozzarendelni RN-az parjukhoz a szekvenciakat. A leggyakoribb alléloknak az
SFBc ¢és az SFBg bizonyultak, hét esetben voltak detektalhatoak.

Japan szilva (P. salicina) S-lokuszaban ZHANG ¢és mts. (2007) azonositottak elészor SFB
fehérjéket. Nyolc teljesen 1), kordbban még nem detektalt, mas Prunus fajokkal homolog SFB
szekvenciakat irtak le, melyeket PsSFB gyiijtonévvel lattak el. Az azonositott nyolc japan szilva PSSFB
szekvencia S-haplotipus-specifikus polimorfizmust mutatott, 74-83% -0s aminosav-azonossaggal, az
altalunk detektalt értékekhez hasonldéan (64,4-97,1%). SUTHERLAND ¢és mts. (2008) vizsgalataik
soran a P. domestica ‘Verity’ fajtaban harom SFB-allélt azonositottak, ¢és ezen allélok aminosav-
szekvenciai rendkiviil szoros hasonldésagot mutattak mas Prunus fajokban megtalalhato SFB-allélokkal:
P. domestica Ss 97,0% -os azonossagot mutatott a P. dulcis ‘Gabaix’ fajta Sip-alléllal; P. domestica Sg
97,6% -os azonossagot mutatott a P. salicina ‘Burmosa’ fajta Sg-alléljaval, valamint P. domestica Sq
egy kicsit alacsonyabb 93,3% -os azonossagot mutatott a P. avium S; SFB-alléllal. Mi is hasonlo
mértéket tapasztaltunk a szekvenciak elemzése soran.

A szilvafajtak nagy tobbsége Ontermékenyiild, igy feltételezheté hogy az S-RN-dz gén altal
gylijtott mutaciok hatasara 0j funkciondlis kapcsolat alakulhat ki a megvaltozott, miikodésképtelen
SFB-allélokkal, ami wj allélspecifits kialakulasahoz vezethet. Korabban HALASZ és mts. (2007) is

irtak le erre utald szekvenciavaltozasokat ontermékenyiild kajszindl. A 10 0j szekvencia koziil egy
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esetben azonositottunk olyan mutaciot, amely funkciovesztést okozhat, igy ezen allél jelolésére az

SFB;’ nevezéktant javasoljuk.

6.5.1. Az SFB-allélok filogenetikai vizsgalata

Az altalunk izolalt F-box allélokbol (SFBa-SFB;) szarmazé aminosav-szekvenciait
meghataroztuk, majd az NCBI adatbazisban talalhat6 32 Prunus valamint 10 Malus és Pyrus SFB
szekvencia bevondsaval filogenetikai vizsgalatot végeztiink csoportatlag eljaras (UPGMA) alapjan. A
Rosaceae csaladon beliil a Maloideae és Prunoideae alcsaladok egymastol jol elkiiloniilnek, amit e két
alcsaladba tartozo fajokbodl izolalt SFB-allélok szekvencidinak csoportosuldsa is tiikroz. A két alcsalad
S-haplotipus F-box fehérjéi valamennyi filogenetikai analizis soran a Prunus S-alléloktol elkiiloniilo,
monofiletikus csoportot alkottak (CHENG és mts. 2006, MATSUMOTO és mts. 2008, MATSUMOTO
¢s TAO 2016a,b). CHENG ¢és mts. (2006) S-RN-az és SFB szekvenciak filogenetikai vizsgalata soran
ugy tapasztaltak, hogy az almafélék S-alléljai kozelebbi evolicios kapcesolatban allnak a Plantaginaceae
(Antirrhinum fajok) és Solanaceae (Petunia fajok) csaladok S-alléljaival (SLF/SFB és S-RN-dz), mint a
Prunus fajok S-allé¢ljaival. A Maleae nemzetségcsoportba, a Solanaceae és a Plantaginaceae csaladokba
tartozo fajok S-lokusza hasonld felépitésii és tobbféle F-box gént tartalmaz, ami megneheziti a valodi
pollen oldali S-gén izolalasat, nem ugy mint a Prunus nemzetség fajainal, ahol egy F-box gén talalhato
(ENTANI és mts. 1999, WANG és KAO 2012, MATSUMOTO ¢és TAO 2016a,b). KAKUI és mts.
(2011) bizonyitottak, hogy a japan korte (Pyrus pyrifolia) egy tobbtényezds faktor altal iranyitott ,,nem-
sajat felismerési” SI rendszerrel rendelkezik (,,non-self recognition by multiple factors”), ami azért
meglepd, mert ez a tipust inkompatibilitasi modell a Solanaceae csaladra jellemzé (KUBO ¢és mits.
2010). Ebben az esetben a pollenkomponens funkciovesztése nem vezet ontermékenyiiléshez. A két
eltéré mitkddeési elv el6fordulasanak oka a kiilonb6z6 taxonokban még nem tisztazott.

A jelenlegi ismereteink szerint feltételezziik, hogy a Prunus F-box fehérje segiti felszabaditani az
S-RN-azok citotoxikus hatasait és ezaltal indukalni az inkompatibilis reakciokat. Ezzel szemben mas
fajok S-haplotipus F-box fehérjéi (azaz SLF-ek és SFBB-k) felismerik a sajat S-RN-azokat és
semlegesitik azokat az inkompatibilis reakciok elkeriilése végett. Kompatibilis kapcsolat esetén a
Prunus S-RN-4zok degradalasanak magyardzatara a kutatok feltételezik, hogy létezik egy 4ltalanos
inhibitor molekula (,.,general inhibitor”, GI), amely képes semlegesiteni a pollentomlokbe belépd S-RN-
azokat (LUU ¢és mts. 2001, TAO ¢és IEZZONI 2010). Az SFB fehérje N-termindlis végén
konzervalddott és a tisztitd szelekcio hatédsa alatt 4116 F-box motivumnak kdszonhetden az SFB fehérjét

az SCF-komplex (Skpl — Cullin — F-box) részének tekintjik (IKEDA és mts. 2004, NUNES ¢s mts.
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2006). Mindezt megerdsiti az SFB-vel kolcsonhatasba 1ép6 Skpl-like funkcionalis fehérje (azaz SSK1)
azonositasa is. Ezen tilmenden feltételezziik, hogy az UPS (,,ubiquitin proteasome system”- ubikvitin
proteaszoOma rendszer) segit szabalyozni az Sl-fenotipus kialakulasat a Prunus fajokban
(MATSUMOTO és mts. 2012). Erdekes, hogy a Prunus SSK1 a Solanaceae, a Plantaginaceae és a
Maleae fajok SSK1 fehérjének az ortologja, ellenben a pollen F-box fehérjéjiik filogenetikailag
tavolabb helyezkedik el egymastol (MATSUMOTO ¢és mts. 2012, XU és mts. 2013, De FRANCESCHI
¢s mts. 2019). Ezen ismereteket az eredményeink soran kapott torzsfa is alatamasztja. Mindezek a
tények azt sugalljak, hogy az evoliicid soran a Prunus fajok F-box fehérjéje, a tobbi novényfajban
megtalalhaté F-box fehérjékhez képest az S-16kusz tamogatta SI rendszerben, a kozés SI molekularis

alapkomponensek ellenére is eltérd funkcio ellatasara specializalodott.

6.6. Uj tudomanyos eredmények

1. Mikroszatellit markerek (SSR) segitségével igazoltuk, hogy a magyar szilva tajfajtakat jelentds
mértéki genetikai polimorfizmus jellemzi. Adataink kozvetleniil felhasznalhato informaciot
adnak a hazai tajfajtak nemesitési és termesztési programokban torténé felhasznalasahoz.

2.Tobb esetben bizonyitottuk, hogy a kiilonb6z0 teriiletekrdl szarmazo, azonos néven fenntartott
tajfajtak genetikailag nem egyontetiiek (VOros szilva, Gomori nyakas és Bodi szilva).

3.Az SSR-analizis sordn kapott eredményeink alapjan a ‘Fehérszilva’ a ‘“Vords szilva’ tajfajtanak
egyik valtozata lehet, nem pedig a ‘Besztercei’ szilvabol kialakult tajfajtank, melyet ‘Fehér
Besztercei’ néven irtak le.

4.Osszesen 24 S-ribonukledz allélt azonositottunk hexaploid szilvafajok 55 fajtajaban. Ezek koziil
11 allél részleges (C2-C5), valamint 3 allél (Si2, Si3, S17) teljes (SP-C5) szekvenciajat els6ként
hataroztuk meg. Az S-RN-dz allélok jellemzd intronméreteit megallapitottuk, ezért ILP-
markerezéssel az allélok detektalhatok.

5. Osszesen 10 0j SFB allélszekvenciat hataroztunk meg 17 Prunus domestica fajtaban. A
jellemzett allélokat alfabetikus jeloléssel (SFBa-SFB;) kiilonitettiik el.

6. Azonositottunk egy feltehetéen funkcidképtelen S-RN-dz és F-box allélt (Siem és SFBy’).

7.Meghataroztuk 55 kiilonboz6 eredetti szilvafajta (20 modern, 12 hagyomanyos, 20 tajfajta és 3

alanyfajta) teljes vagy részleges S-genotipusat.
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7. OSSZEFOGLALAS

Dolgozatomban a hexaploid eurdpai szilva (Prunus domestica L.) hazankban fellelhetd
hagyomanyos- és tajfajtdinak genetikai variabilitasat térképeztem fel és Osszevetettem a gazdasagilag
fontosabb fajtakkal, valamint elvégeztem a P. domestica termékenyiilési viszonyait iranyitdo S-lokusz
atfogd molekularis szintli analizisét. Eredményeim a kdvetkezOképpen foglalhatoak ossze:

Mikroszatellit markerek segitségével jellemeztiik 17 gazdasagilag jelentds eurdpai szilvafajta, 13
hagyomanyos- €s 25 tajfajta genetikai variabilitasat és megkiilonboztethetdségét, illetve filogenetikai
kapcsolatat. Vizsgalataink soran diploid Prunus fajok analizisére tervezett, hét SSR primert
alkalmaztunk. Mind a 7 16kusz polimorfnak bizonyult, 6sszesen 135 allélt detektaltunk. Ez atlagosan
19,3 allélt jelent lokuszonként. A legnagyobb allélszamot (26-27) a CPSCT021¢s CPDCTO044
lokuszokon allapitottuk meg, mig a legkisebbet (6) a BPPCT037 lokusz eredményezte.

STRUCTURE analizis segitségével meghataroztuk a vizsgalt egyedek kozotti genetikai
csoportok szdmat, amely alapjan a legnagyobb valdsziniiség szerint harom f6 klaszterbe sorolhatok a
mintak (K=3). Tovabba meghataroztuk az alcsoportok kozotti genetikai differencialodas mértékeét is
(Fst). Ezen ¢és a filogenetikai vizsgalat, valamint a PCA analizis soran kapott eredmények alapjan
megallapithatd, hogy az eurdpai szilvafajtakat jelentés mértékii genetikai variabilitas jellemzi. Tovabba
vizsgalati eredményeink adtak az els6 bizonyitékot arra vonatkozodan, hogy a kiilonboz6 teriiletekrél
szarmazd, azonos névvel ellatott tajfajtak genetikailag nem mondhatoak egyontetiinek (Vords szilva,
GOmori nyakas és Bodi szilva), valamint a ‘Fehérszilva’ a ‘Vords szilva’ tajfajtdnak egyik valtozata
lehet, nem pedig a ‘Besztercei’ szilvabol kialakult tajfajtank. Meghataroztuk a magyar tajfajtak DNS-
alapt azonositasanak kidolgozasahoz sziikséges egyedi SSR-ujjlenyomatokat.

A szilvak termékenyiilésére, akarcsak a Rosaceae ndvénycsalad mas fajaithoz hasonléan a
gametofitikus inkompatibilitdsi rendszer a jellemzd. 55 eurdpai szilvafajta S-lokuszdnak analizisét
végeztiik el. Az S-RN-dz gén 2. intron régiojanak analizise soran a fragmentumok mérete igen nagy
variabilitast mutatott 550 és 4000 bp kozotti értékekkel. Az S-ribonukledz gén C2-C5 szakaszar6l 113
db PCR-fragmentumot klonoztunk, majd az ismétléseket kovetden 339 db DNS-szekvencia allt a
rendelkezésiinkre az eredmények kiértékeléséhez. Osszesen 24 kiilonbdzé méretli fragmentumot
detektaltunk, amelyb6l 11 allél részleges (C2-C5), valamint 3 allél (Siz, Si3, Si7) teljes (SP-C5)
szekvencidjat elsoként irtunk le. A kimutatott S-allélok azonossaganak megerdsitése végett, a részleges
és a teljes S-RN-dz allélokat BLASTN homolodgiavizsgélattal ellendriztiik a GenBank adatbazisaban.

Megallapitottuk az S-RN-dz allélok jellemzd intronméreteit. Vizsgédlataink soran hat olyan
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transzspecifikus allélt azonositottunk, melyek intronrégiojukban is kimagasld azonossagot mutattak
(95,9-99,6%): S11 - Psal Sy, S12 - Psal Sz3, S14 - Pspin Ss.1, S14 - PSpin Ss.2, S14 - Psal Sys, Sz3 - Pspin
Ss, Sza - Pavi Szp. Ezek viszonylag recens introgresszios események lenyomatanak tekinthetOk és
alatamaszthatjak az eurdpai szilva komplex eredetét.

A rendszer pollenkomponensét kédolo SFB gén analizise soran a kapott fragmentumok mérete
935 bp volt, mely a szakirodalomban fellelhetd mas fajok esetében kimutatott értékellek kozel
azonosnak bizonyult (NUNES és mts. 2006). 17 Prunus domestica fajtaban Osszesen 10 uj SFB
allélszekvenciat izolaltunk, a kapott allélokat alfabetikus jeloléssel (SFBa-SFB;) kiilonitettiik el. Mas
Prunus SFB, Malus és Pyrus SFB szekvenciak hasznalataval filogenetikai vizsgalatot végeztiink, mely
tovabb igazolta a Prunoideae ¢és a Maloideae alcsaladok S-haplotipus F-box fehérjéinek
kiilonbozoségét az S-1okusz tamogatta SI rendszerben.

Sikeresen azonositottunk egy feltehetden funkcioképtelen S-RN-dz és F-box allélt (Siem és SFB;”).
detektaltunk, mely nonszensz mutacidhoz, vagyis az allél funkciovesztéséhez vezetett.

Osszesen 55 kiilonbozd eredeti szilvafajta (20 modern, 12 hagyomanyos, 20 tajfajta és 3
alanyfajta) teljes vagy részleges S-gentoipusat azonositottuk, igy a vizsgalatba vont egyedek
elkiilonitése az egyedi S-genotipusuk alapjan sikeresnek bizonyult.

Az eurdpai szilva S-haplotipusok teljes génszekvenciajanak hidnya miatt, jelenleg semmilyen
adat nem all rendelkezésiinkre az Ontermékenyiilés megjelenésérél. Amennyiben az ontermékenyiilés
molekularis hattere azonos a meggy esetében leirt mechanizmussal, vagyis minimum két
funkcioképtelen S-haplotipusra van sziikség az Ontermékenyiilés kialakulasdhoz (HAUCK ¢és mits.
2006), akkor a hexaploid P. domestica esetében viszont harom funkcidjat vesztett halotipus egyiittes
jelenléte okozhat ontermékenyiilé fenotipust (MAKOVICS-ZSOHAR és HALASZ 2016).

Az eurdpai szilvafajtak S-genotipusainak azonositasa az S-RN-dz allélok variabilitdsa alapjan,
valamint a P. domestica tajfajtak és a gazdasagilag jelentésebb fajtak genetikai variabilitasanak és
megkiilonboztethetoségének jellemzése mikroszatellit markerek segitségével, mind gyakorlati, mind
kultarevolucioés szempontbdl értékes eredményeknek tekinthetok és fontos alapjat képezik tovabbi

vizsgalatoknak.
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8. SUMMARY

Genetic variability of Hungarian traditional and landscape European hexaploid plum (Prunus
domestica L.) cultivars was compared to economically important international cultivars. Moreover, we
carried out a comprehensive molecular analysis of self- and mutual compatibility relationships.

The results can be summarized as follows:

Genetic variability, diversity and phylogenetic relationship analysis of 17 economically
significant, 13 traditional and 25 landscape cultivars were carried out with 7 microsatellite markers.
The primer pairs amplified a total of 135 alleles ranging from six to 27 alleles per locus, displaying
high polymorphism. The highest number of alleles was observed with markers CPSCT021 and
CPDCTO044 (26 and 27, respectively) and only 6 alleles occured in BPPCT037 loci.

STRUCTURE analysis indicated three genetically distinct groups of the studied genotypes
(K=3). Fs values, the neighbor-joining cluster analysis and principal component analysis (PCA)
concluded that foreign modern cultivars clustered together, and Hungarian landraces positioned
distantly from those.

Each accession was characterized by unique microsatellite fingerprint. This could serve as a basis
of molecular identification of Hungarian landscape accessions. Most genotypes kept under identical
name (‘Voros szilva’, ‘Gomori nyakas’ and ‘Bodi szilva’ accessions from different regions) showed
different DNA fingerprints. Our data clarified the origin of ‘Fehérszilva’ which supposed to be a
variant of “Voros szilva’ and not ‘Besztercei’ plum as previously reported.

Plums, like other species of the Rosaceae family, show a gametophytic incompatibility system.
We analyzed the S-locus of 55 European plum accessions. Allelic variants of the locus can be
represented by different sizes of 2™ intron region of S-RNase gene. We observed high variability with
values ranging from 550 to 4000 bp. Altogether 113 PCR amplicons of C2-C5 region were cloned
resulting 339 DNA sequences. Twenty-four different fragments were detected, 11 alleles with partial
(C2-C5) and 3 alleles (Si2, Si13, S17) with complete (SP-C5) sequences. We identified six trans-specific
alleles using GeneBank database that showed remarkable identity in their intron region (95.9-99.6%):
S11 - Psal Sy, S12 - Psal Sys, S14 - PSpin Sz.1, S14 - Pspin Sg.p, S14 - Psal Sps, Sp3 - Pspin Sg, Sy - Pavi Sso.
These data can be imprints of relatively recent introgression events, and could support theory of

complex origin of European plum.
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The pollen component of S-allele system, the S-haplotype F-box (SFB) locus was also
characterized. Size of the fragments was very similar with the locus of other species published earlier.
A total of 10 novel sequences were isolated in 17 Prunus domestica cultivars and the new alleles were
labeled alphabetically (SFBa-SFB;). Phylogenetic analysis was performed using other Prunus, Malus,
and Pyrus SFB sequences. This further confirmed the differences between the S-haplotype F-box
proteins of the Prunoideae and Maloideae subfamilies. Moreover, we identified a putative non-
functional S-RNase and F-box allele (Si6m and SFB;’). In both cases, a mutation caused by a nucleotide
substitution in the protein coding region of the gene was detected, leading to a nonsense mutation that
resulted in loss of allele function.

In summary, we report a full or partial S-genotype of 55 plum cultivars of different origins: 20
modern, 12 traditional, 20 landscape and 3 rootstock cultivars.

Currently there is no evidence of the self-compatibility of the European plum due to the lack of
the complete gene sequences. In case of tetraploid sour cherry, (HAUCK et al. 2006) “one-allele-
match” model of self-incompatibility is reported. If the hexaploid European plum cultivars harbour a
similar system, then self-compatibility system requires the loss-of-function for a minimum of three S-
haplotype-specificity components (MAKOVICS-ZSOHAR and HALASZ 2016).

Identification of S-genotypes of European plum cultivars and characterization of the traditional-,
landscape and the economically significant cultivars of P. domestica by microsatellite markers are
considered and proved a valuable information both practical and cultural aspects of evolution and these

data could form an important basis for further investigation.

126



10.14751/SZIE.2019.064

9. MELLEKLETEK

M1. Irodalomjegyzék

1.  ADACHI, Y., KOMORI, S., HOSHIKAWA, Y., TANAKA, N., ABE, K., BESSHO, H., WATANABE,
M., SUZUKI, A. (2009): Characteristics of Fruiting and Pollen Tube Growth of Apple Autotetraploid
Cultivars Showing Self-compatibility. In: J. Japan. Soc. Hort. Sci., 78 (4) 402-4009. p.

2.  AGARWAL, M., SHRIVASTAVA, N., PADH, H. (2008): Advances in molecular marker techniques and
their applications in plant sciences. In: Plant cell reports, 27 (4) 617-631. p.

3. AGUIAR, B., VIEIRA, J.,, CUNHA E. A., VIEIRA, P.C. (2015): No evidence for Fabaceae Gametophytic
self-incompatibility being determined by Rosaceae, Solanaceae, and Plantaginaceae S-RNase lineage
genes. In: BMC Plant Biology, 15 (129) 1-22. p.

4.  AHMAD, R., POTTER, D., SOUTHWICK, S.M. (2004): Identification and characterization of plum and
pluot cultivars by microsatellite markers. In: Journal of Horticultural Science and Biotechnology, 1: 164—
169. p.

5. AINOUCHE M.L., WENDEL J.F. (2014): Polyploid Speciation and Genome Evolution: Lessons from
Recent Allopolyploids. In: PONTAROTTI P. (Szerk.): Evolutionary Biology: Genome Evolution,
Speciation, Coevolution and Origin of Life. Cham: Springer, 87-113. p.

6. ALLEN, A.M., THOROGOOD, C.., HEGARTY, M.J., LEXER, C., HISCOCK, S.J. (2011): Pollen-
pistil interactions and self-incompatibility in the Asteraceae: new insights from studies of Senecio
squalidus (Oxford ragwort). In: Ann. Bot., 108 (4) 687-698. p.

7. ALTSCHUL, S.F.,, GISH, W., MILLER, W., MYERS, EW., LIPMAN, D.J. (1990): Basic local
alignment search tool. In: Journal of Molecular Biology, 215 (3) 403-410. p.

8. ANDERSON, M.A., CORNISH, E.C., MAU, S.-L., WILLIAMS, E.G., HOGGART, R., ATKINSON, A.,
BONIG, I., GREGO, B., SIMPSON, R., ROCHE, P.J., HALEY, J.D., PENSCHOW, J.D., NIALL, H.D.,
TREGEAR, G.W., COGHLAN, J.P., CRAWFORD, R.J., CLARKE, A.E. (1986): Cloning of cDNA for a
stylar glycoprotein associated with expression of self-incompatibility in Nicotiana alata. In: Nature, 321:
38-44. p.

9. ANDERSON, M.A., MCFADDEN, G.I., BERNATZKY, R., ATKINSON, A., ORPIN, T., DEDMAN,
H., TREGEAR, G., FERNLEY, R., CLARKE, A.E. (1989): Sequence variability of three alleles of the
self-incompatibility gene of Nicotiana alata. In: Plant Cell, 1: 483-491. p.

10. ARANZANA, M.J.,, DECROOCQ, V., DIRLEWANGER, E., EDUARDO, I., GAO, Z.S., GASIC, K.,
IEZZONI A., JUNG S., PEACE C., PRIETO H., TAO, R., VERDE 1., ABBOTT A.G., ARUS P. (2019):
Prunus genetics and applications after de novo genome sequencing: achievements and prospects. In:
Horticulture Research, 6 (58) 1-25 p. Published online: https://doi.org/10.1038/s41438-019-0140-8.
Keres6program: Google. Kulcsszavak: Prunus genetics. Lekérdezés iddpontja: 2019.06.24.

11. ASHKANI, J.,, REES, D.J.G. (2016): A comprehensive study of molecular evolution at the self-
incompatibility locus of Rosaceae. In: Journal of Molecular Evolution, 82 (2) 128-145. p.

12. ATHANASIADIS, I., NIKOLOUDAKIS, N., HAGIDIMITRIOU,M. (2013): Genetic Relatedness among

Cultivars of the Greek Plum Germplasm. In: Not Bot Horti Agrobo, 41 (2) 491-498. p.

13. AYANOGLU, H., BAYAZIT, S., INAN, G., BAKIR, M., AKPINAR, A.E., KAZAN, K., ERGUL, A.
(2007): AFLP analysis of genetic diversity in Turkish green plum accessions (Prunus cerasifera L.)
adapted to the Mediterranean region. In: Scientia Horticulturae, 114 (4) 263-267. p.

14. BARAC, G., OGNJANOV, V., OBREHT, D., LJUBOJEVIC, M., BOSNJAKOVIC, D., PEIIC, I,
GASIC, K. (2014): Genotypic and phenotypic diversity of cherry species collected in Serbia. In: Plant
Mol. Biol. Rpt., 32: 92-108. p.

15. BEAVER, J.A., IEZZONI, A.F. (1993): Allozyme inheritance in tetraploid sour cherry (Prunus cerasus
L.). In: Journal of the American Society for Horticultural Science, 111: 873-877. p.

16. BEKEFI, ZS., TOBUTT, K.R., SONNEVELD, T. (2003): Determination of (in)compatibility genotypes
of Hungarian sweet cherry (Prunus avium L.) accessions by PCR based methods. In: International
Journal of Horticultural Science, 9: 37-42. p.

127



17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

24.

25.

26.

217.

28.

29.

30.

31.

32.

33.

34.

35.

36.

10.14751/SZIE.2019.064

BELL, CJ., ECKER, J.R. (1994): Assignment of 30 Microsatellite Loci to the Linkage Map of
Arabidopsis. In: Genomics, 19: 137-144. p.

BEPPU, K., TAKEMOTO, Y., YAMANE, H., YAEGAKI, H., YAMAGUCHI, M., KATAOKA, I., TAO,
R. (2003): Determination of S-haplotypes of Japanese plum (Prunus salicina Lindl.) cultivars by PCR and
cross-pollination tests. In: J. Hortic.Sci. Biotech., 78: 315-318. p.

BEPPU, K., YAMANE, H., YAEGAKI, H., YAMAGUCHI, M., KATAOKA, I., TAO, R. (2002):
Diversity of S-RNase genes and S-haplotypes in Japanese plum (Prunus salicina Lindl.). In: J. Hortic. Sci.
Biotech., 77: 658-664. p.

BIANCHI VALMOR, J., FACHINELLO, J.C., VENTURI, S., TARTARINI, S., SANSAVINI, S. (2002):
Molecular AFLP and SSR markers resolutive for genetic identification of plum cultivars (Amplified
Frament Length Polymorphism - Single Sequence Repeats - Prunus domestica L - Prunus salicina Lindl. -
Prunus cerasifera Ehrb). In: Rivista di Frutticoltura, 64: 83-87. p.

BOIVIN, N., MORSE, D., CAPPADOCIA, M. (2014): Degradation of S-RNase in compatible pollen
tubes of Solanum chacoense inferred by immunogold labeling. In: J. Cell Sci., 127: 4123-4127. p.
BOONPRAKOB, U., BYRNE, D.H.,, GRAHAM, C.J., OKIE, W.R., BECKMAN, T., SMITH, B.R.
(2001): Genetic relationships among cultivated diploid plums and their progenitors as determined by
RAPD markers. In: Journal of the American Society for Horticultural Science, 4: 451-461. p.

BORHIDI A. (2015): A rozsafélék csaladja a molekularis taxonomiai kutatasok tiikrében. In: KERENY]I-
NAGY N., et al. (Szerk.): I. Rozsa és- galagonya konferencia a Kdarpdt-medencében. Konferencia kotet.
G06doll6: Szent Istvan Egyetemi Kiado, 21-22. p.

BORTIRI, E., OH, S., JIANG, J., BAGGETT, S., GRANGER, A., WEEKS, C., BUCKINGHAM, M.,
POTTER, D., PARFITT, D.E. (2001): Phylogeny and systematics of Prunus (Rosaceae) as determined by
sequence analysis of ITS and the chloroplast trnL-trnF spacer DNA. In: Syst. Bot., 26: 797-807. p.
BO§KOVIC, R., TOBUTT, K.R., DUVAL, H., BATLLE, 1., DICENTA, F., VARGAS, F.J. (1999): A
stylar ribonuclease assay to detect self-compatible seedlings in almond progenies. In: Theor. Appl. Genet.,
99: 800-810. p.

BOSKOVIC, R., WOLFRAM, B., TOBUTT, K.R., CEROVIC, R., SONNEVELD, T. (2006): Inheritance
and interactions of incompatibility alleles in the tetraploid sour cherry. In: Theor. Appl. Genet., 112: 315-
326. p.

BOTU, M., SARPE, C., COSMULESCU, S., BOTU, I. (2002): The genetic control of pollen fertility,
pollenizing and fruit set for the Prunus domestica L. plum cultivars. In: Acta Hort., 577: 139-145. p.
BRACE, J., KING, G.J.,, OCKENDON, D.J. (1993): Development of a method for the identification of S-
alleles in Brassica oleracea based on digestion of PCR amplified DNA with restriction endonucleases. In:
Sex. Plant Reprod., 6: 133-138. p.

BRETTIN, T.S., KARLE, R., CROWE, E.L., IEZZONI, A.F. (2000): Chloroplast inheritance and DNA
variation in Sweet, Sour and Ground Cherry. In: J. of Hered., 91: 75-79. p.

BROOTHAERTS, W. (2003): New findings in apple S-genotype analysis resolve previous confusion and
request the re-numbering of some S-alleles. In: Theor. Appl. Genet., 106: 703-714. p.

BROOTHARERTS, W., JANSSENS, G.A., PROOST P., BROEKAERT W.F. (1995): cDNA cloning
and molecular analysis of two selfincompatibility alleles from apples. In: Plant Mol. Biol., 21: 499-511. p.
BROWN, S.K., IEZZONI, AF., FOGIE, H.W. (1996): Cherries. In: JANICK, J., MOORE, J.N. (Eds.):
Fruit breeding. Vol. 1. Tree and tropical fruits. New York: Wiley. 213-255. p.

BROZIK, S. (Szerk.) (1960): Csonthéjas gyiimélestiek: Szilva, kajszi. In: Termesztett gyiimélesfajtdink 2.
Budapest: Mezdgazdasagi Kiado, 1-49. p.

BROZIK, S., ERDOS, Z. (2001): Szilva. In: BROZIK, S. - KALLAY, TNE. (Szerk.): Gyiimélcsfajtdk 2.
Csonthéjas és héjas gyiimolcsfajtak, Budapest: Mez6gazda Kiado, 92—-104. p.

BURGOS, L., BERENGUER, T., EGEA, J. (1993): Self- and cross-compatibility among apricot cultivars.
In: HortScience, 28: 148-150. p.

BURGOS, L., PEREZ-TORNERO, O., BALLESTER, J., OLMOS, E. (1998): Detection and inheritance
of stylar ribonucleases associated with incompatibility alleles in apricot. In: Sexual Plant Reproduction,
11: 153-158. p.

128



37.

38.

39.

40.

41.

42.

43.

44,

45,

46.
47.

48.
49.
50.
51.

52.

53.

54.

55.

56.

10.14751/SZIE.2019.064

BUSCH, JW., WITTHUHN, T., JOSEPH, M. (2014): Fewer S-alleles are maintained in plant populations
with sporophytic as opposed to gametophytic self-incompatibility. In: Plant Species Biology, 29 (1) 34—
46. p.

CHANNUNTAPIPAT, C., SEDGLEY, M., COLLINS, G. (2001): Sequences of the cDNAs and genomic
DNAs encoding the Sy, S7, Sg, and St alleles from almond, Prunus dulcis. In: Theor. Appl. Genet., 103:
1115-1122. p.

CHENG, J.H., HAN, Z.H., XU, X.F., LI, T.Z. (2006): Isolation and identification of the pollen-expressed
polymorphic F-box genes linked to the S-locus in apple (Malus*domestica). In: Sexual Plant
Reproduction, 19: 175-183. p.

CHIN, S., SHAW, J., HABERLE, R., WEN, J., POTTER, D. (2014): Diversification of almonds, peaches,
plums and cherries — Molecular systematics and biogeographic history of Prunus (Rosaceae). In:
Molecular Phylogenetics and Evolution, 76: 34-48. p.

CIPRIANI, G., LOT, G., HUANG, W.G., MARRAZZO, M.T., PETERLUNGER, E., TESTOLIN R.
(1999): AG/GT and AG/CT microsatellite repeats in peach [Prunus persica (L) Batsch]: isolation,
characterization and cross-species amplification in Prunus. In: Theoretical and Applied Genetics, 99: 65—
72.p.

CLARK, L.V., JASIENIUK, M. (2011): POLYSAT: an R package for polyploid microsatellite analysis.
In: Molecular Ecology Resources, 11: 562-566. p.

CRANE, M.B., LAWRENCE, W.J.C. (1934): The genetics of garden plants. In: The genetics of garden
plants. London: Macmillan, (16): 236. p.

CRANE, M.B., LEWIS, D. (1942): Genetical studies in pears. Ill. Incompatibility and sterility. In: J.
Genet., 43: 31-42. p.

CSAMBALIK, L., DIVEKY-ERTSEY, A. (2016): A tajfajta kifejezés definicidja és szinonimai.
Kertgazdasag, 24 (4) 3-13. p.

DARWIN, C. (1877): The different forms of flowers on plants of the same species. London: John Murray.
DE CUYPER, B., SONNEVELD, T., TOBUTT, K.R. (2005): Determining selfincompatibilitygenotypes
in Belgian wild cherries. In: Mol. Ecol., 14: 945-955. p.

DE FRANCESCHI, P.D., DONDONI, L., SANSAVINI, S. (2019): New genetic achievements on
gametiphytic self-incompatibility of fruit trees. In: Acta Hortic., 1231 (20) 115-122. p.

DE NETTANCOURT, D. (1997): Incompatibility in angiosperms. In: Sexual Plant Reproduction, 10:
185-199. p.

DE NETTANCOURT, D. (2001): Incompatibility in angiosperms. New York: Springer-Verlag.
DECROOCQ, V., FAVE, M.G., HAGEN, L., BORDENAVE, L., DECROOCQ, S. (2003): Development
and transferability of apricot and grape EST microsatellite markers across taxa. In: Theoretical and
Applied Genetics, 106: 912-22. p.

DECROOCQ, V., HAGEN, L.S., FAVE, M.G.,, EYQUARD, J.P.,, PIERRONNET, A. (2004):
Microsatellite markers in the hexaploid Prunus domestica species and parentage lineage of three European
plum cultivars using nuclear and chloroplast simplesequence repeats. In: Molecular Breeding, 13: 135-
142. p.

DEPYPERE, L., CHAERLE, P., BREYNE, P., MIINSBRUGGE, K.V., GOETGHEBEUR, P. (2009): A
combined morphometric and AFLP based diversity study challenges the taxonomy of the European
members of the complex Prunus L. section Prunus. In: Plant Syst. Evol., 279: 219-231. p.
DIRLEWANGER, E., COSSON, P., TAVAUD, M., ARANZANA, M.J., POIZAT, C., ZANETTO, A,
ARUS, P., LAIGRET, F. (2002): Development of microsatellite markers in peach [Prunus persica (L.)
Batsch] and their use in genetic diversity analysis in peach and sweet cherry (Prunus avium L.). In:
Theoretical and Applied Genetics, 105: 127-138. p.

DIRLEWANGER, E., GRAZIANO, E., JOOBEUR, T., GARRIGA-CALDERE, F., COSSON, P.,
HOWAD, W., ARUS, P. (2004): Comparative mapping and marker-assisted selection in Rosaceae fruit
crops. In: P. Natl. Acad. Sci., 101: 9891-9896. p.

DOMIN, K. (1944): Ttidéni hrusni planych i péstovanych (Pirus communis L. subsp. piraster (L.) a
domestica (Lam. et DC.)) z hlediska soustavné botaniky. In: Véstnik Kral. Ces. spolec. Nauk., 32: 1-15. p.

129



57.

58.

59.

60.

61.

62.

63.

64.

65.

66.

67.

68.
69.

70.

71.
72.

73.

74.

75.

76.

77.

10.14751/SZIE.2019.064

DUFRESNE, F., STIFT, M., VERGILINO, R., MABLE, B.K. (2014): Recent progress and challenges in
population genetics of polyploid organisms: an overview of current state of the art molecular and
statistical tools. In: Mol. Ecol., 23 (1) 40-69. p.

EARL, D.A., VON HOLDT, B.M. (2012): STRUCTURE HARVESTER: A website and program for
visualizing STRUCTURE output and implementing the Evanno method. In: Conserv. Genet. Resour., 4:
359-361. p.

EAST, E.M., MANGELSDORF, AJ. (1925): A new interpretation of the hereditary behaviour of self-
sterile plants. In: Proc. Natl. Acad. Sci., 11: 166-171. p.

EBERT, P.R.,, ANDERSON, M.A., BERNATZKY, R., ALTSHULER, M., CLARKE, A.E. (1989):
Genetic Polymorphism of Self-Incompatibility in Flowering Plants. In: Cell, 56: 255-262. p.

ENDLICH, J. VON, MURAWSKI, H. (1962): Contribution to breeding research on plum. IlI.
Investigation on interspecific hybrids of P. spinosa L. In: Ziichter, 32: 121-133. p.

ENTANI, T., IWANO M., SHIBA, H., TAKAYAMA, S., FUKUI, K., ISOGAI, A. (1999): Centromeric
localization of an S-RNase gene in Petunia hybrida Vilm. In: Theor. Appl. Genet. 99: 391-397. p.
ENTANI, T., IWANO, M., SHIBA, H., CHE, S.F., ISOGAI, A., TAKAYAMA, S. (2003): Comparative
analysis of the self-incompatibility (S-) locus region of Prunus mume: identification of a pollen-expressed
F-box gene with allelic-diversity. In: Genes to Cells, 8: 203-213. p.

ENTANI, T., KUBO, K., ISOGAI, S., FUKAQ, Y., SHIRAKAWA, M., ISOGAI A.,, TAKAYAMA S.
(2014): Ubiquitin-proteasome-mediated degradation of S-RNase in a solanaceous cross-compatibility
reaction. In: Plant J., 78: 1014-1021. p.

ERYOMINE, G.V. (1991): New data on origin of Prunus domestica L. In: Acta Horticulturea, 283: 27—
29. p.

EVANNO, G., REGNAULT, S., GOUDET, J. (2005): Detecting the number of clusters of individuals
using the software structure: A simulation study. In: Mol. Ecol., 14: 2611-2620. p.

FAUST, M., SURANYI, D. (1999): Origin and dissemination of plums. In: JANICK, J. (Szerk.):
Horticultural Reviews. Canada: John Wiley & Sons, Inc. (23) 179-231. p.

FOLTA, K., GARDINER, S. (2009): Genetics and Genomics of Rosaceae. New York: Springer.
FRANKLIN-TONG, V.E. (Eds.) (2008): Self-incompatibility in flowering plants. Berlin-Heidelberg:
Springer.

FRUITVEB (2019): Szilvapiaci helyzetkép. Published online: https:/fruitveb.hu/szilvapiaci-helyzetkep/.
Keres6program: Google. Kulcsszavak: Fruitveb szilva. Lekérdezés idépontja: 2019.08.09.

GAL, B. (2016): Bioldgia 10. Az él5lények valtozatossaga. XIII. kiadas. Szeged: Mozaik Kiado, 11-12. p.
GALLI, ZS., HALASZ, G., KISS, E., HESZKY, L., DOBRANSZKI, J. (2005): Molecular identification
of commercial apple cultivars with mickrosatellite markers. In: HortScience, 40: 1974-1977. p.
GARCIA-GOMEZ, B., RAZI, M., SALAZAR, J.A., PRUDENCIO, ASS., RUIZ, D., DONDINI, L.,
MARTINEZ-GOMEZ, P. (2018): Comparative Analysis of SSR Markers Developed in Exon, Intron, and
Intergenic Regions and Distributed in Regions Controlling Fruit Quality Traits in Prunus Species: Genetic
Diversity and Association Studies. In: Plant molecular biology reporter, 36 (1) 23-35. p.

GHARBI, O., WUNSCH, A., RODRIGO, J. (2014): Characterization of accessions of ‘Reine Claude
Verte’ plum using Prunus SRR and phenotypic traits. In: Scientia Horticulturae, 169: 57-65. p.

GONDA 1. (2008): Bevezetd. In: GONDA 1. (Szerk.): Magyar szilvatermesztés-stagndalds vagy eldrelépés.
Debrecen: Agrar- és Miiszaki Tudoméanyok Centruma, Kertészettudomanyi és Novényi Biotechnologia
Tanszék Kutatasi és Fejlesztési Intézet, 7-11. p.

GONTHIER, L., BLASSIAN, C., MONCHEN, M., CADALEN, T., POIRET, M., HENDRIKS, T.
(2013): High-density genetic maps for loci involved in nuclear male sterility (NMS1) and sporophytic
self-incompatibility (S-locus) in chicory (Cichorium intybus L., Asteraceae). In: Theor. Appl. Genet., 126:
2103-2121. p.

GOULAO, L., MONTE-CORVO, L., OLIVEIRA, C.M. (2001): Phenetic characterization of plum
cultivars by high multiplex ratio markers: Amplified fragment length polymorphisms and inter-simple
sequence repeats. In: Journal of the American Society for Horticultural Science, 126: 72-77. p.

130


https://fruitveb.hu/szilvapiaci-helyzetkep/

78.

79.

80.

81.

82.

83.

84.

85.

86.

87.

88.

89.

90.

91.

92.

93.

94.
95.

96.

97.

10.14751/SZIE.2019.064

GOUTA, H., KSIA, E., BUHNER-ZAHARIEVA, T., MLIKI, A, GOGORCENA, Y. (2012):
Development of an SSR-based identification key for Tunisian local almonds. In: Scientia Agricola, 69 (2)
108-113. p.

GREGOR, D., HARTMANN, W., STOSSER, R. (1994): Cultivar identification in Prunus domestica
using random amplified polymorphic DNA markers. In: Acta Hort., 359: 33-40. p.

GUILFORD, P., PRAKASH, S., ZHU, JM., RIKKERINK, E., GARDINER, S., BASSETT, H,,
FORSTER, R. (1997): Microsatellites in Malus xdomestica (apple): abundance, polymorphism and
cultivar identification. In: Theoretical and Applied Genetics, 94: 249-254. p.

GUPTA, P.K,, BALYAN, H.S., SHARMA, P.C., RAMESH, B. (1996): Microsatellites in plants: A new
class of molecular markers. In: Current Science, 70: 45-54. p.

HALASZ J., KODAD, O., HEGEDUS A. (2014a): Identification of a recently active Prunus-specific non-
autonomous Mutator element with considerable genome shaping force. In: The Plant Journal, 79 (2) 220—
231. p.

HALASZ J.,, KURILLA A., HEGEDUS A. (2014b): Preliminary characterization of the self-
incompatibility genotypes of European plum (Prunus domestica L.) cultivars. In: International Journal of
Horticultural Science, 20 (3-4) 23-26. p.

HALASZ, J. (2007): A kajszi 6nmedd8ségét meghatarozé S-allél-rendszer molekularis hattere. Doktori
Ertekezés, BCE KTK, Budapest (Kézirat).

HALASZ, J., FODOR, A. HEGEDUS, A., PEDRYC, A. (2008): Identification of a new
selfincompatibility allele (Sz;) in a Hungarian almond cultivar and its reliable detection. In: Sci. Hortic.-
Amsterdam, 116: 448-451. p.

HALASZ, J., HEGEDUS, A. (2006): A critical evaluation of methods used for S-genotyping: from trees
to the DNA level. Review. In: Int. J. Hort. Sci., 12: 19-29. p.

HALASZ, J., HEGEDUS, A., GYORGY, ZS., PALLINGER, E., TOTH, M. (2011): S-genotyping of old
apple cultivars from the Carpathian basin: methodological, breeding and evolutionary aspects. In: Tree
Genet. Genomes, 7 (6) 1135-1145. p.

HALASZ, J., HEGEDUS, A., HERMAN, R., STEFANOVITS-BANYAL E., PEDRYC, A. (2005): New
self-incompatibility alleles in apricot (Prunus armeniaca L.) revealed. In: Euphytica, 145: 57-66. p.
HALASZ, J., MAKOVICS-ZSOHAR, N., HEGEDUS, A. (2016): A meggy termékenyiilésének genetikai
hattere. In: NYEKI, J., SZABO, T., SOLTESZ, M. (Szerk.): Intenziv meggytermesztés. Debreceni
Egyetem, AGTC Kutatasi és Fejlesztési Intézet; Kecskeméti Fdiskola, Kertészeti Foiskolai Kar, 147-150.
p.

HALASZ, J., MAKOVICS-ZSOHAR, N., SZOKE, F., ERCISLI, S., HEGEDUS, A. (2017): Simple
sequence repeat and S-locus genotyping to explore genetic variability in polyploid Prunus spinosa and P.
insititia. In: Biochem. Genet., 55: 22-33. p.

HALASZ, J., PEDRYC, A., HEGEDUS, A. (2007): Origin and dissemination of the pollen-part mutated
SC haplotype which confers self-compatibility in apricot (Prunus armeniaca). In: New Phytologist, 176
(4) 792-803. p.

HALL, T.A. (1999): BioEdit: a user-friendly biological sequence alignment editor and analysis program
for Windows 95/98/NT. In: Nucleic Acids Symposium Series, 41: 95-98. p.

HAMMER, R., HARPER, D.A.T., RYAN, P.D. (2001): PAST: Paleontological statistics software
package for education and data analysis. In: Palaeontol. Electron., Published online: http://palaeo-
electronica.org/2001_1/past/issuel 01.htm. Keres6program: Google. Kulcsszavak: paleontological
statistics. Lekérdezés idépontja: 2015.08.24.

HANELT, P. (1997): European wild relatives of Prunus fruit crops. In: Bocconea, 7: 401-408. p.
HARSANYI, J. (1979): Szilva. In: TOMCSANYI, P. (Szerk.): Gyiimélcsfajtdink. Budapest: Mezégazda
Kiado, 184-224. p.

HARTMANN, W. (1998): New plum cultivars from Hoheinheim. In: Acta Horticulturae, 478: 171-174.
p.

HARTMANN, W. (2007): New Results from Plum Breeding in Hohenheim. In: Acta Horticulturae, 734:
187-192. p.

131



10.14751/SZIE.2019.064

98. HARTMANN, W. (2008): A modern szilvanemesités perspektivikus fajtai. In: GONDA 1. (Szerk.):
Magyar szilvatermesztés-stagnalas vagy elorelépés. Debrecen: Agrar- és Miszaki Tudomanyok
Centruma, Kertészettudomanyi és Novényi Biotechnoldgia Tanszék Kutatasi és Fejlesztési Intézet, 34—48.

p.

99. HARTMANN, W. (2019): Sharka-resistant plum hybrids and cultivars from the plum breeding
programme at hohenheim. In: Proc. Latvian Acad. Sci., 73 (3) 226-231. p.

100. HAUCK, N.R., IKEDA, K., TAO, R., IEZZONI, A.F. (2006a): The mutated S;-Haplotype in sour cherry
has an altered S-Haplotype-specific F-box protein gene. In: J. Hered., 97 (5) 514-520. p.

101. HAUCK, N.R., YAMANE, H., TAO, R., IEZZONI, A.F. (2002): Self-compatibility and incompatibility
in tetraploid sour cherry (Prunus cerasus L.). In: Sex. Plant Reprod., 15: 39-46. p.

102. HAUCK, N.R., YAMANE, H., TAO, R., IEZZONI, A.F. (2006b): Accumulation of nonfunctional S-
Haplotypes results in the breakdown of gametophytic selfincompatibility in tetraploid Prunus. In:
Genetics, 172 (2) 1191-1198. p.

103. HAYWARD, A.C., TOLLENAERE, R., DALTON-MORGAN, J., BATLEY, J. (2015). Molecular marker
applications in plants. In: Plant Genotyping, 13-27. p.

104. HEGEDUS, A. (2006): Self-(inj)compatibility in sour cherry (Prunus cerasus L.). A minireview. In:
International Journal of Horticultural Science, 12 (2) 117-120. p.

105. HEGEDUS, A., HALASZ, J., PEDRYC, A. (2008): The pistil component: a ribonuclease enzyme. In:
NYEKI, J., SOLTESZ, M., SZABO, Z. (Eds.): Morphology of flowers, floral biology, regularities of
fertilisation and fertility in fruit species. Akadémiai Kiad6, Budapest.

106. HEGEDUS, A., LENART, J., HALASZ, J. (2012): Review of sexual incompatibility in tree fruit species:
molecular interactions and evolutionary dynamics. In: Biol. Plantarum, 56: 201-209. p.

107. HEGEDUS, A., SZABO, Z., NYEKI, J., HALASZ, J., PEDRYC, A. (2006): Molecular analysis of S-
haplotypes in peach, a self-compatible Prunus species. In: J. Amer. Soc. Hort. Sci., 131: 738-743. p.

108. HEGI, G. (1923): lllustrierte Flora von Mitteleuropa. Miinchen.

109. HORVATH, A., BALSEMIN, E., BARBOT, J. C., CHRISTMANN, H., MANZANO, G., REYNET, P,
LAIGRET, F., MARIETTE, S. (2011): Phenotypic variability and genetic structure in plum (Prunus
domestica L.), cherry plum (P. cerasifera Ehrh.) and sloe (P. spinosa L.). In: Scientia Horticulturae, 129
(2) 283-293. p.

110. HUANG, S., LEE, H.S., KARUNANANDAA, B., KAO, T-H. (1994): Ribonuclease activity of Petunia
inflata S-proteins is essential for rejection of self-pollen. In: Plant Cell, 6: 1021-1028.p.

111. IGIC, B., KOHN, J.R. (2001): Evolutionary relationships among self-incompatibility RNases. In:
Proceedings of the National Academy of Sciences, 98: 13167-13171. p.

112. IGWE, E.O., CHARLTON, K.E. (2016): A systematic review on the health effects of plums (Prunus
domestica and Prunus salicina). In: Phytother. Res., 30: 701-731. p.

113. IKEDA, K., IGIC, B., USHUIMA, K., YAMANE, H., HAUCK, N.R., NAKANO, R., SASSA, H,,
IEZZONI, A.F., KOHN, J.R., TAO, R. (2004): Primary structural features of the S-haplotype-specific F-
box protein, SFB, in Prunus. In: Sexual Plant Reproduction, 16: 235-243. p.

114. ILGIN, M., KAFKAS, S., ERCISLI, S. (2014): Molecular Characterization of Plum Cultivars by AFLP
Markers. In: Biotechnology & Biotechnological Equipment, 23 (2) 1189-1193. p.

115. I0ERGER, T.R., CLARK, A.G., KAO, T.-H. (1990): Polymorphism at the selfincompatibility locus in
Solanaceae predates speciation. In: P. Natl. Acad. Sci., 87: 9732-9735. p.

116. ISHIMIZU, T., INOUE, K., SHIMONAKA, M., SAITO, T., TERAI, O., NORIOKA, S. (1999):
PCRbased method for identifying the S-genotypes of Japanese pear cultivars. In: Theor. Appl. Genet., 98:
961-967. p.

117. ISHIMIZU, T., SHINKAWA, T., SAKIYAMA, F., NAKANISHI, T. (1998): Primary structural features
of rosaceous S-RNases associated with gametophytic selfincompatibility. In: Plant Mol. Biol., 37: 931-
941. p.

118. JACOB, H.J., LINDERPAINTNER, K., LINCOLN, S.E., KUSUMI, K., BUNKER, R.K., YI-PEI, M.,
GANTEN, D., DZAU, V.J., LANDER, E.S. (1991): Genetic mapping of a gene causing hypertensive rat.
In: Cell, 67: 213-224. p.

132


https://www.tandfonline.com/tbeq20

10.14751/SZIE.2019.064

119. JANSSENS, G.A., GODERIS, I.J., BROEKAERT, W.F., BROOTHAERTS, W. (1995): A molecular
method for S-allele identification in apple based on allele-specific PCR. In: Theor. Appl.Genet., 91: 691
698. p.

120. JIE, Q., SHUPENG, G., JIXIANG, Z., MANRU, G., HUAIRUI, S. (2005): Identification of self-
incompatibility genotypes of apricot (Prunus armeniaca L.) by S-allele-specific PCR analysis. In:
Biotechnology Letters, 27: 1205-1209. p.

121. KAKUI, H., KATO, M., USHUJIMA, K., KITAGUCHI, M., KATO S., SASSA H. (2011): Sequence
divergence and loss-of-function phenotypes of S locus F-box brothers (SFBB) genes are consistent with
non-self recognition by multiple pollen determinants in self-incompatibility of Japanese pear (Pyrus
pyrifolia). In: Plant J., 68: 1028-1038. p.

122. KALLAY, TNE. (2008): Szilvatermesztésink szamokban. In: GONDA 1. (Szerk.): Magyar
szilvatermesztés-stagnalas vagy eldrelépés. Debrecen: Agrar- és Miszaki Tudomanyok Centruma,
Kertészettudomanyi és Novényi Biotechnologia Tanszék Kutatasi és Fejlesztési Intézet, 30-33. p.

123. KARPATI, Z., TERPO, A., GORGENYI, LNE. (Szerk.) (1968): Novényrendszertan. In: Kertészeti
novenytan 11. Budapest: Mezogazdasagi Kiado, 5-411. p.

124, KARUNANANDAA, B., HUANG, S., KAO, T-H. (1994): Carbohydrate moiety of the Petunia inflata S3
protein is not required for self-incompatibility interactions between pollen and pistil. In: Plant Cell, 6:
1933-1940. p.

125. KAZUA, D. H., JELACIC, T., VUJEVIC, P., MILINOVIC, B., CICEK, D., BISKO, A., PEJIC, L,
SIMON, S., ZULJ MIHALJEVIC, M., PECINA, M., NIKOLIC, D., GRAHIC, J., DRKENDA, P.,
NIKOLIC, D. (2014): Plum germplasm in Croatia and neighboring countries assessed by microsatellites
and DUS descriptors. In: Tree Genet. Genomes, 10: 761-778. p.

126. KIM, H.T, KAKUI, H., KOBA, T., HIRATA, Y., SASSA, D.H. (2007): Cloning of a new S-RNase and
development of a PCR-RFLP system for the determination of the S-genotypes of Japanese pear. In: Breed.
Sci., 57: 159-164. p.

127. KIM, H.T., HIRATA, Y., SHIN, Y.U., HWANG, H.S., HWANG, J.H., SHIN, I.S., KIM, D.I., KANG,
S.J., KIM, H.-J., SHIN, D.Y., NOU, LS. (2004): A molecular technique for selection of self-compatible
varieties of Japanese pear (Pyrus pyrifolia Nakai). In: Euphytica, 138: 73-80. p.

128. KISSNE, SZ.F., MAROSI, R. (2006): Gyiimélcs- és sz6léfajtak. Budapest: Magyar Kertészeti Arudak
Egyesiilete, 26-31. p.

129. KITAHARA, K., MATSUMOTO, S. (2002a): Sequence of the S;; cDNA from ‘McIntosh’ apple and a
PCR-digestion identification method. In: HortScience, 37: 187-190. p.

130. KITAHARA, K., MATSUMOTO, S. (2002b): Cloning of the S25 cDNA from ‘MclIntosh’ apple and an
Sas-allele identification method. In: J. Hortic. Sci. Biotech., 77: 724-728. p.

131. KODAD, O., ALONSO, J.M.,  MARTI, A.F., OLIVEIRA, M.M., | COMPANY, R.S. (2010): Molecular
and physiological identification of new S-alleles associated with self-(in) compatibility in local Spanish
almond cultivars. In: Scientia Horticulturae, 123 (3) 308-311. p.

132. KODAD, O., ALONSO,, JM., SANCHEZ, A., OLIVEIRA, M.M., | COMPANY, R.S. (2008):
Evaluation of genetic diversity of S-alleles in an almond germplasm collection. In: The Journal of
Horticultural Science and Biotechnology, 83 (5) 603-608. p.

133. KODAD, 0., COMPANY, R.S. (2008): Fruit set evaluation for self-compatibility selection in almond. In:
Scientia Horticulturae. 118 (3) 260-265. p.

134. KODAD, O., HEGEDUS, A., SOCIAS I COMPANY, R., HALASZ, J. (2013): Self-(in)compatibility
genotypes of Moroccan apricots indicate differences and similarities in the crop history of European and
North African apricot germplasm. In: BMC Plant Biology, 13: 196. p.

135. KORPONAY, GY. (1939): Csonka-Szatmar és Bereg varmegye gylimolcstermelési jelentdsége.

136. KOTA, L1.D., LACIS, G. (2013): Evaluation of self-incompatibility locus diversity of domestic plum
(Prunus domestica L.) using DNA-based S-genotyping. In: Proceedings of the Latvian Academy of
Sciences, 67 (2) 109-115. p.

137. KSH (2017): A fontosabb gyimolcsfélék termesztése és felhasznalasa.
https://www.ksh.hu/docs/hun/xstadat/xstadat_eves/i_omn006a.html. KeresOprogram: Google.

133


https://www.ksh.hu/docs/hun/xstadat/xstadat_eves/i_omn006a.html

10.14751/SZIE.2019.064

Kulcsszavak: KSH, A fontosabb gyiimolesfélék termesztése és felhasznalasa. Lekérdezés idopontja: 2019.
06. 12.

138. KUBO, K., ENTANI, T., TANAKA, A., WANG, N., FIELDS, A. M., HUA, Z., TOYODA, M.,
KAWASHIMA, S-I., ANDO, T., ISOGAI, A., KAO, T-H., TAKAYAMA, S. (2010): Collaborative non-
self recognition system in S-RNase-based self-incompatibility. In: Science, 330: 796-799. p.

139. KURILLA, A. (2015): A hexaploid szilva termékenyiilési viszonyait meghatarozo 16kusz variabilitasa.
OTDK-dolgozat. XXXII. OTDK, Agrartudomanyi Szekcio, Budapesti Corvinus Egyetem
Kertészettudomanyi Kar.

140. KYTE, J., DOOLITTLE, R.F. (1982): A simple method for displaying the hydropathic character of a
protein. In: J. Mol. Biol., 157: 105-132. p.

141. LAl Z., MA, W., HAN, B., LIANG, L., ZHANG, Y., HONG, G., XUE, Y. (2002): An F-box gene linked
to the self-incompatibility (S) locus of Antirrhinum is expressed specifically in pollen and tapetum. In:
Plant Molecular Biology, 50: 29-42. p.

142. LANSARI, A., IEZZONI, A. (1990): A preliminary analysis of self-incompatibility in sour cherry. In:
HortScience, 25 (12): 1636-1638. p.

143. LAWRENCE, M.J.,, MARSHALL, D.F., CURTIS, V.E, FEARON, C.H. (1985): Gametophytic self-
incompatibility re-examined: a reply. In: Heredity, 54: 131-138. p.

144, LEITCH, 1.J.,, BENNETT, M.D. (1997): Polyploidy in angiosperms. In: Trends in Plant Science, 2 (12)
470-476. p.

145. LEWIS, D., CROWE, L.K. (1954) Structure of the incompatibility gene. IV. Types of mutations in
Prunus avium L. In: Heredity, 8: 357-363. p.

146. LIPPAI, J. (1667): Posoni kert. Harmadik Konyv, Gyiimolesos Kert. Cosmerovius Maté, Bécs.

147. LISEK, A., KORBIN, M., ROZPARA, E., ZURAWICZ, E. (2007): Plum cultivar DNA polymorphism
generated with RAPD and ISSR markers. In: Acta Hortic, 734: 281-285. p.

148. LIU, W., LI, S., ZHANG, A., LIU, D. (2007): Genetic diversity revealed by RAPD markers in plum
collection of China. In: Acta Hortic, 734: 287-294. p.

149. LONG, S,, LI,M., HAN, Z., WANG, K., LI, T. (2010): Characterization of three new S-alleles and
development of an S-allele-specific PCR system for rapidly identifying the S-genotype in apple cultivars.
In: Tree Genetics & Genomes, 6: 161-168. p.

150. LUU, D.-T., QIN, X., LAUBLIN, G., YANG, Q., MORSE, D., CAPPADOCIA, M. (2001): Rejection of
S-heteroallelic pollen by a dual-specific S-RNase in Solanum chacoense predicts a multimeric SI pollen
component. In: Genetics, 159: 329-335. p.

151. LUU, D.-T., QIN, X., MORSE, D., CAPPADOCIA, M. (2000): S-RNase uptake by compatible pollen
tubes in gametophytic self-incompatibility. In: Nature, 407: 649-651. p.

152. MA, R.-C., OLIVEIRA, M.M. (2001): Molecular cloning of the self-incompatibility genes S; and Sz from
almond (Prunus dulcis cv. Ferragnés). In: Sex. Plant Reprod., 14: 163-167. p.

153. MAKOVICS-ZSOHAR, N., HALASZ, J. (2016): Self-incompatibility system in polyploid fruit tree
species- A review. In: The International Journal of Plant Reproductive Biology, 8 (1) 24-33. p.

154. MAKOVICS-ZSOHAR, N., HEGEDUS, A., HALASZ, J. (2017a): Genetic variability of polyploid plum
cultivars. 4th Transylvanian Horticulture and Landscape Studies Conference. Abstracts [BENEDEK, K.
(Szerk.)], Romania, Tirgu Mures, 30. p.

155. MAKOVICS-ZSOHAR, N., SURANYI, D., TOTH, M., KOVACS, SZ., SZOKE, F., HEGEDUS, A.,
HALASZ, J. (2017b): Hazai szilva- és kokénygenotipusok genetikai jellemzése mikroszatellit
markerekkel. In: Kertgazdasag, 49 (1) 26-34. p.

156. MARCHESE, A., BOSKOVIC, R.I, CARUSO, T., RAIMONDO, A., CUTULL, M., TOBUTT, K.R.
(2007): A new self-compatibility haplotype in the sweet cherry ‘Kronio’, S5’, attributable to a pollen-part
mutation in the SFB gene. In: Journal of Experimental Botany. 58 (15-16) 4347-4356. p.

157. MATSUMOTO, D., TAO, R. (2016a): Distinct self-recognition in the Prunus S-RNase-based
gametophytic self-incompatibility system. In: Hortic. J., 85: 289-305. p.

158. MATSUMOTO, D., TAO, R. (2016b): Recognition of a wide-range of S-RNases by S locus F-box like 2,
a general-inhibitor candidate in the Prunus-specific S-RNase-based self-incompatibility system. In: Plant
Mol. Biol., 91:459-469. p.

134



159.

160.

161.

162.

163.

164.

165.

166.

167.

168.

169.

170.

171.

172.

173.

174.

175.

176.
177.

178.
179.

180.

10.14751/SZIE.2019.064

MATSUMOTO, D., YAMANE, H., ABE, K., TAO, R. (2012): Identification of a Skpl-like protein
interacting with SFB, the pollen S determinant of the gametophytic self-incompatibility in Prunus. In:
Plant Physiol., 159: 1252-1262. p.

MATSUMOTO, D., YAMANE, H., TAO, R. (2008): Characterisation of SLFL1, a pollen-expressed F-
box gene located in the Prunus S locus. In: Sex. Plant Rep., 21 (2) 113-121. p.

MATSUMOTO, S., KITAHARA, K. (2000): Discovery of a new self-incompatibility allele in apple. In:
HortScience, 35: 1329-1332. p.

MATSUMOTO, S., KITAHARA, K., FURUSAWA, Y., SOEJIMA, J., KOMATSU, H., FUKUI, H.
(2003): S-allele genotype of apple cultivars and selections. In: Acta Hort., 622: 389-396. p.

MATTON, D.P., MAES, O., LAUBLIN, G., XIKE, Q., BERTRAND, C., MORSE, D., CAPPADOCIA,
M. (1997): Hypervariable domains of self-incompatibility RNases mediate allele-specific pollen
recognition. In: Plant Cell, 9: 1757-1766. p.

MCCLURE, B., CRUZ-GARCIA, F., ROMERO, C. (2011): Compatibility and incompatibility in S-
RNase-based systems. In: Annals of Botany, 108 (4) 647—658. p.

MCCLURE, B.A., GRAY, J.E., ANDERSON, M.A., CLARKE, A.E. (1990): Self-incompatibility in
Nicotiana alata involves degradation of pollen RNA. In: Nature, 347: 757—760. p.

MCCLURE, B.A., HARING, V., EBERT, P.R., ANDERSON, M.A., SIMPSON, R.J., SAKIYAMA, F.,
CLARKE, A.E. (1989): Style self-incompatibility gene products of Nicotiana alata are ribonucleases. In:
Nature, 342: 955-957. p.

MCCUBBIN, A.G., KAO, T.-H. (2000): Molecular recognition and response in pollen and pistil
interactions. In: Annual Review of Cell and Developmental Biology, 16: 333-364. p.

MEHLENBACHER, S.A. (1997): Revised dominance hierarchy for S-alleles in Corylus avellana L.. In:
Theor Appl Genet., 94: 360-366. p.

MENG, X., SUN, P., KAO, T-H. (2011): S-RNase-based self-incompatibility in Petunia inflata. In:
Annals of Botany, 108: 637-646. p.

MERKOUROPOULOS, G., GANOPOULOS, I., TSAFTARIS, A., PAPADOPOULOS, I., DROGOUDI,
P. (2017): Combination of high resolution melting (HRM) analysis and SSR molecular markers speeds up
plum genotyping: case study genotyping the Greek plum GeneBank collection. In: Plant Genetic
Resources, 1: 10. p.

MINAMIKAWA, M., KAKUI, H., WANG, S., KOTODA, N., KIKICHI, S., KOBA, T., SASSA, H.
(2010): Apple S locus region represents a large cluster of related, polymorphic and pollen-specific F-box
genes. In: Plant Mol. Biol., 74: 143-154. p.

MNEJJA, M., GARCIA-, J., HOWAD, W., BADENES, M. L., ARUS, P. (2004): Simple-sequencerepeat
(SSR) markers of Japanese plum (Prunus salicina Lindl.) are highly polymorphic and transferable to
peach and almond. In; Molecular Ecology Notes, 4: 163-166. p.

MNEJJA, M., GARCIAS-, J., HOWAD, W., ARUS, P. (2005): Development and transportability across
Prunus species of 42 polymorphic almond microsatellites. In: Molecular Ecology Notes, 5 (3) 531-535. p.
MORGANTE, M., OLIVIERI, A. (1993): PCR-amplified microsatellites as markers in plant genetics. In:
Plant Journal, 3 (1) 175-182. p.

MORGULIS, A., COULOURIS, G., RAYTSELIS, Y., MADDEN, T.L., AGARWALA, R., SCHAFFER,
A.A. (2008): Database indexing for production MegaBLAST searches. In: Bioinformatics, 24 (16) 1757—
1764. p.

MORLEY, R.J. (2000): Origin and Evolution of Tropical Rainforests. United Kingdom: John Wiley &
Sons, Chichester.

MURADIN, L. (1996): Anyanyelviink dsvényein. Székelyudvarhely: Erdélyi Gondolat Konyvkiado.
NAGY, P. (1980): Szilva kloénalanyok kajszi szamara. In: Sz6/6- és Gyiimolcstermesztés, 4. 37-45. p.
NANTONGO, J. S., EILU, G., GEBUREK, T., SCHUELER, S., KONRAD, H. (2016): Detection of self
incompatibility genotypes in Prunus africana: characterization, evolution and spatial analysis. In: PloS
one, 11 (6).

NASHIMA, K., TERAKAMI, S., NISHIO, S., KUNIHISA, M., NISHITANI, C., SAITO, T.,
YAMAMOTO, T. (2015): S-genotype identification based on allele-specific PCR in Japanese pear. In:
Breeding Science, 65: 208-215. p.

135



10.14751/SZIE.2019.064

181. NEUMULLER, M. (2010): Fundamental and Applied Aspect of Plum (Prunus domestica) Breeding. In:
Fruit, Vegetable and Cereal Science and Biotechnology, 5 (1) 139-156. p.

182. NUNES, M.D.S., SANTOS, R. A M., FERREIRA, S.M., VIEIRA, J., VIEIRA, C.P. (2006): Variability
patterns and positively selected sites at the gametophytic selfincompatibility pollen SFB genein a wildself-
incompatible Prunus spinosa (Rosaceae) population. In: New Phytologist, 172 (3) 577-587. p.

183. NYEKI, J. (1996): Pollination and fertilisation. In: NYEKIJ. SOLTESZ, M. (Szerk.): Floral Biology of
Temperate Zone Fruit Trees and Small Fruits. Budapest: Akadémiai Kiado, 102-119. p.

184. NYEKI, J. (2003): Viragzas és termékenyiilés. In: PAPP J. (Szer.): Gyiimélcstermesztési alapismeretek.
Budapest: Mezdgazda kiado, 158—200. p.

185. NYEKI, J., SOLTESZ, M., SZABO, Z. (2012): Min&ségi szilvatermesztés. Debrecen: Debreceni Egyetem
AGTC Kertészettudomanyi Intézet.

186. NYEKI, J., SZABO, T., SOLTESZ, M., LAKATOS, L., SZABO, Z., THURZO, S., RACSKO, J. (2006):
Environmental conditions influencing blooming and fruit set in sour cherry varieties. In: Advances in
Horticultural Science, 308-316. p.

187. NYEKI, J., SZABO, Z. (1995): Cross-incompatibility in stone fruits. In: Hortic. Sci., 28: 23-31. p.

188. NYUITO, F., BROZIK JR., S., BROZIK, S., NYEKI, J. (1985): Fruit set in apricot varieties. Acta Agron.
In: Acad. Sci. Hung., 34: 65-72. p.

189. OLDEN, E.J.,, NYBOM, N. (1968): On the origin of Prunus cerasus L. In: Hereditas, 59: 327-345. p.

190. ORDIDGE, M., LACIS, G., DEMALS, M., HOFER, M., DROGOUDI, P., HJELTNES, H.S.,
KALDMAE, H., TOLDAM-ANDERSEN, T., BEKEFI, 7ZS., FERNANDEZ, F.F., SONNANTE, G.,
NYBOM, H., KAZIJA, D., GIOVANNINI, D. (2019): Prunus Alignment — integrating data for European
plum and cherry germplasm. Poster: XV EUCARPIA Fruit Breeding and Genetics Symposium, Prague —
Suchdol, Czech Republic.

191. ORTEGA, E., DICENTA, F. (2003): Inheritance of self-compatibility in almond: breeding strategies to
assure self-compatibility in the progeny. In: Theor. Appl. Genet., 106: 904-911. p.

192. ORTEGA, E., RADOVAN, I.B., SARGENT, D.J., TOBUTT, K.R. (2006): Analysis of S-RNase alleles of
almond (Prunus dulcis): characterization of new sequences, resolution of synonyms and evidence of
intragenic recombination. In: Molecular Genetics and Genomics, 276 (5) 413-426. p.

193. ORTEGA, E., SUTHERLAND, B.G., DICENTA, F., BOSKOVIC, R., TOBUTT, KR. (2005):
Determination of incompatibility genotypes in almond using first and second intron consensus primers:
detection of new S-alleles and correlation of reported S genotypes. In: Plant Breeding, 124: 188-196. p.

194. ORTIZ, A., RENAUD, R., CALZADA, I., RITTER, E. (1997): Analysis of plum cultivars with RAPD
markers. In: Journal of Horticultural Science, 72: 1-9. p.

195. OZ, M.H., VURGUN, H., BAKIR, M., BUYU, I., YUKSEL, C., UNLU, HM., CUKADAR, K.,
KARADOGAN, B., KOSE, O., ERGUL, A. (2013): Molecular analysis of East Anatolian traditional plum
and cherry accessions using SSR markers. In: Genetics and Molecular Research, 12: 5310-5320. p.

196. PALESITS, ZS. (2016): Alany- és fajtahasznalat piaci iranyai a szilvatermesztésben. Zoldség- és
Gyiimoles Piac és Technoldgia, 20 (1) 30-31. p.

197. PAPP, N., SZILVASSY, B., ABRANKO, L., SZABO, T., PFEIFFER, P., SZABO, Z., NYEKI, J.,
ERCISLI, S., STEFANOVITS-BANYAI, E., HEGEDUS, A. (2010): Main quality attributes and
antioxidants in Hungarian sour cherries: Identification of genotypes with enhanced functional properties.
In: Intl. J. Food Sci. Technol., 45: 395-402. p.

198. PATTHY, L. (2009): Protein Evolution. II. kiadas. Blackwell Publishing Ltd.

199. PAUNOVIC, S.A. (1988): Plum genotypes and their improvement in Yugoslavia. In: Fruit Var. J., 42:
143-151. p.

200. PAUNOVIC, S.A., GAVRILOVIC, M., MISIC, P.D. (1975): The breeding and introduction of new plum
selections. In: Acta Horticulturae, 48: 91-103. p.

201. PETHO, F. (2011): Tanulmany a Nemtudom szilvarél. Ujfehérté: Ujfehértéi GyKSz Nonprofit Kozhasznii
Kft.

202. PETHO, F., INANTSY, F., SZABO, T. (2010): A Szatmar-Beregi Siksag szilvapopulaciojanak vizsgalata,
kiilonos figyelemmel a ‘Nemtudom’ tajfajta népi szelekcidjara. In: Kertgazdasag, 42 (3-4) 45-55. p.

136


http://www.ecpgr.cgiar.org/fileadmin/templates/ecpgr.org/upload/PHASE_X/WORKING_GROUPS/Prunus/Prunus_Alignment_poster_06_08_19.pdf
http://www.ecpgr.cgiar.org/fileadmin/templates/ecpgr.org/upload/PHASE_X/WORKING_GROUPS/Prunus/Prunus_Alignment_poster_06_08_19.pdf

10.14751/SZIE.2019.064

203. POTTER, D., ERIKSSON, T., EVANS, R. C,, OH S., SMEDMARK, J.E.E., MORGAN, D.R., KERR,
M., ROBERTSON, K.R., ARSENAULT, M., DICKINSON, T.A., CAMPBELL, C.S. (2007): Phylogeny
and classification of Rosaceae. In: Plant Systematics and Evolution, 266: 5-43. p.

204. PRITCHARD, J.K., STEPHENS, M., DONELLY, P. (2000): Inference of population structure using
multilocus genotype data. In: Genetics, 155: 945-959. p.

205. PURVES, W.K., SADAVA, D., ORIANS, G.O., HELLER, H.C., FREEMAN, W.H. (Eds.) (2004):
Reproduction in flowering plants. In: Life: the science of biology (7th edn). USA: Wiley. 729-764. p.

206. RAPAICS, R. (1935): A magyar szilvak rendszertani helye. In: Botanikai kozlemények, 34: 144-151. p.

207. RAPAICS, R. (1940a): A magyar gyiimolcs. Budapest: Kiralyi Magyar Természettudomanyi Tarsulat.

208. RAPAICS, R. (1940b): A magyar kertek. Budapest: Kiralyi Magyar Egyetemi Nyomda. 61. p.

209. RAWES, A.N. (1921): Pollination in orchards (IV.). Self-fertility and self-sterility in plums. In: J. Roy.
Hort. Soc., 39: 353-356. p.

210. REA, A.C., NASRALLAH, J.B. (2008): Self-incompatibility systems: barriers to self-fertilization in
flowering plants. In: Int. J. Dev. Biol., 52: 627—636. p.

211. REALES, A., SARGENT, D.J,, TOBUTT, K.R., RIVERA, D. (2010): Phylogenetics of Eurasian plums,
Prunus L. section Prunus (Rosaceae), according to coding and non-coding chloroplast DNA sequences.
Tree Genet. In: Genomes, 6: 37-45. p.

212. REHDER, A. (1940): Manual of cultivated trees and shrubs hardy in North-America. New York: The
Macmillan Company.

213. REYNDERS-ALOISI, S., GRELLET, F. (1994): Characterization of the ribosomal DNA units in two
related Prunus species (P. cerasifera and P. spinosa). In: Plant Cell Reports, 13 (11) 641-646. p.

214, ROHRER, J.R., AHMAD, R., SOUTHWICK, S.M., POTTER, D. (2004): Microsatellite analysis of
relationships among North American plums (Prunus sect. Prunocerasus, Rosaceae). In: Plant Systematics
and Evolution, 244: 69-75. p.

215. ROMERO, C., VILANOVA, S., BURGOS, L., MARTINEZ-CALVO, J., VICENTE, M., LLACER, G.,
BADENES, M.L. (2004): Analysis of the S-locus structure in Prunus armeniaca L. Identification of S-
haplotype specific S-RNase and F-box genes. In: Plant Molecular Biology, 56: 145-157. p.

216. RYBIN, V.A. (1936): Spontane und experoment aller zeugte Bastarde zwischen Schwarzdorn und
Krischpflaume und das Abstammungs problem der Kulturplaume. In; Planta, 25: 22-58. p.

217. SAHAMISHIRAZI, S., MOEHRING, J., CLAUPEIN, W., GRAEFF-HOENNINGER, S. (2017): Quality
assessment of 178 cultivars of plum regarding phenolic, anthocyanin and sugar content. In: Food Chem.,
214: 694-701. p.

218. SALESSES, G. (1973): Etudes cytologiques chez les Prunus. I1l. Hybrides interspecifiques impliquant P.
cerasifera, P. spinosa, P. domestica et P. instititia. In: Annales de [’amelioration des plantes, 145-161. p.

219. SALESSES, G. (1975): Quelques. données concernant la cytogenetique des pruniers et 1’origine du
prunier domestique. In: Acta Horticulturea, 48: 59-65. p.

220. SAPIR, G., STERN, R.A., EISIKOWITCH, D., GOLDWAY, M. (2004): Cloning of four new Japanese
plum S-alleles and determination of the compatibility between cultivars by PCR analysis. In: J. Hortic.
Sci. Biotech., 79: 223-227. p.

221. SASSA, H, KAKUI, H, MINAMIKAWA, M. (2010): Pollen-expressed F-box gene family and
mechanism of S-RNase-based gametophytic self-incompatibility (GSI) in Rosaceae. In: Sex Plant
Reprod., 23: 39-43. p.

222. SASSA, H. (2016): Molecular mechanism of the S-RNase-based gametophytic self-incompatibility in fruit
trees of Rosaceae. In: Breeding Science, 66 (1) 116-121. p.

223. SASSA, H., KAKUI, H., MIYAMOTO, M., SUZUKI, Y., HANADA, T., USHUIMA, K., KUSABA, M.,
HIRANO, H., KOBA, T. (2007): S locus F-Box brothers: Multiple and pollen-specific F-box genes with S
haplotype-specific polymorphisms in apple and Japanese pear. In: Genetics, 175: 1869-1881. p.

224. SASSA, H., NISHIO, T., KOWYAMA, Y., HIRANO, H., KOBA, T., IKEHASHI, H. (1996): Self-
incompatibility (S) alleles of the Rosaceae encode members of a distinct class of the T2/S ribonuclease
superfamily. In: Mol. Gen. Genet., 250: 547-557. p.

225. SCHRAUWEN, J., LINSKENS, H.F. (1972): Ribonuclease in styles. In: Planta, 102: 277-285. p.

137



10.14751/SZIE.2019.064

226. SEHIC, I., NYBOM, H., HIELTNES, S.H., GASI. F. (2015): Genetic diversity and structure of Nordic
plum germplasm preserved ex situ and onfarm. In: Scientia Horticulturae, 190: 195-202. p.

227. SHIMADA, T., HAYAMA, H., HAJI, T., YAMAGUCHI, M., YOSHIDA, M. (1999): Genetic diversity
of plums characterized by random amplified polymorphic DNA analysis. In: Euphytica, 109: 143-147. p.

228. SIMS, T.L. (2012): Protein interactions in S-RNase-based gametophytic self-incompatibility. In: CAl, J.,
WANG, R. E. (Szerk.). Protein Interactions. Rijeka. InTech.

229. SOLTESZ, M. (1997): Integralt gyiimolcstermesztés. Budapest: Mezégazda Kiado.

230. SONNEVELD, T., ROBBINS, T. P., BOSKOVIC, R., TOBUTT, K. R. (2001): Cloning of six cherry self-
incompatibility alleles and development of allele-specific PCR detection. In: Theoretical and Applied
Genetics, 102 (6) 1046-1055. p.

231. SONNEVELD, T., ROBBINS, T.p., TOBUTT, K.R. (2006): Improved discrimination of self
incompatibility S-RNase alleles in cherry and high throughput genotyping by automated sizing of first
intron polymerase chain reaction products. In: Plant Breeding, 125: 305-307. p.

232. SONNEVELD, T., TOBUTT, K.R., ROBBINS, T.P. (2003): Allele-specific PCR detection of sweet
cherry self-incompatibility (S) alleles S; to S;6 using consensus and allele-specific primers. In: Theoretical
and Applied Genetics, 107 (6) 1059-1070. p.

233. SONNEVELD, T., TOBUTT, K.R., VAUGHAN, S.P., ROBBINS, T.R. (2005): Loss of pollen-S function
in two self-compatible selections of Prunus avium is associated with deletion/mutation of an S haplotype-
specific F-box gene. In: The Plant Cell, 17 (1) 37-51. p.

234. SOSINSKI, B., GANNAVARAPU, M., HAGER, L.D.,, BECK, L.E., KING, G.J, RYDER, C.D.,
RAJAPAKSE, S., BAIRD, W.V., BALLARD, R.E., ABBOTT, A.G. (2000): Characterization of
microsatellite markers in peach [Prunus persica (L.) Batsch]. In: Theoretical and Applied Genetics, 101:
421-428. p.

235. STACEWICZ-SAPUNTZAKIS, M., BOWEN, P.E., HUSSAIN, EA., DAMAYANTI-WOOD, B.l,,
FARNSWORTH, N.R. (2001): Chemical composition and potential health effects of prunes: A functional
food? Crit. Rev. In: Food Sci. Nutr., 41: 251-286. p.

236. STEINBACHS, J.E., HOLSINGER, K.E. (2002): S-RNase-mediated gametophytic selfincompatibility is
ancestral in eudicots. In: Molecular Biology and Evolution, 19: 825-829. p.

237. STEVENS, P.F. (2001 onwards): Angiosperm Phylogeny Website. Version 14. July 2017.
http://www.mobot.org/MOBOT/research/APweb/. Kereséprogram: Google. Kulcsszavak: Angiosperm
Phylogeny. Lekérdezés idépontja: 2018.09.10.

238. SURANYI, D. (1985): Kerti novények regénye. Budapest: Mezégazda Kiado.

239. SURANYI, D. (1988): Uj szilvafajtak termésritkitasa. In: Kertgazdasdg, 20 (1) 39-54. p.

240. SURANYI, D. (1992): Magyar gyiimolcs multban és jelenben. Budapest: Kertészeti és Elelmiszeripari
Egyetem Kertészeti kar.

241. SURANYI, D. (2006a): Szilva. Budapest: Mezégazda Kiado.

242. SURANYI, D. (2006b): Nemzeti- és sziviigyiink: a Besztercei szilva (torténeti-pomologiai tanulmany). In:
Tdjokolégiai lapok, 4. (1) 65-77. p.

243. SURANYI, D. (2006¢c): Magyarorszag gyiimolces-flordjanak biologiai és Okologiai jellemzése. In:
KOVACS, J.A. (Szerk.): Kanitzia. Szombathely: TIKETT XXI. Kft. Nyomdaja. 14: 137-206. p.

244, SURANYI, D. (2008): 140 éves génbank. (A kunagotai Bereczki Maté fajtagylijteményei). In:
Agrartoténeti Szemle, 49 (1-4) 229-276. p.

245. SURANYI, D. (2011): Okolégiai szemléletii gyiimolcstermesztés valtozo termesztd korzetekben. In:
Tdjokologiai Lapok, 9 (2) 321-343. p.

246. SURANYI, D. (2014): Szilvafajtaink. In: SOLTESZ, M. (Szerk.): Magyar gyiimélcsfajtik. Budapest:
Mezbgazda Kiado, 402—413. p.

247. SURANYI, D. ERDOS, Z. (1998): Szilva. In: SOLTESZ, M. (Szerk.): Gyiimdlcsfajta ismeret és
hasznalat. Budapest: Mezdgazda Kiado, 267-287. p.

248. SUTHERLAND, B.G., ROBBINS, T.P., TOBUTT, K.R. (2004a): Primers amplifying a range of Prunus
S-alleles. In: Plant Breeding, 123: 582-584. p.

249. SUTHERLAND, B.G., TOBUTT, K.R., ROBBINS, T.P. (2004b): Molecular genetics of
selfincompatibility in plums. In: Acta Hort., 663: 557-562. p.

138


http://www.mobot.org/MOBOT/research/APweb/

10.14751/SZIE.2019.064

250. SUTHERLAND, B.G., TOBUTT, K.R., ROBBINS, T.P. (2008): Trans-specific S-RNase and SFB alleles
in Prunus self-incompatibility haplotypes. In: Mol. Gene. Genomics, 279: 95-106. p.

251. SUTTON, I. (1918): Report on tests of self-sterility in Plums, Cherries and Apples at the John Innes
Horticultural Institution. In: Journal of Genetics, 7 (4) 1-19. p.

252. SZABO, Z. (2001): Szilva. In: TOHT, M. (Szerk.): Gyiimélcsészet. Nyiregyhaza: PRIMOM Sz-Sz-B.
Megyei Vallalkozast élénkité Alapitvany Vallalkozoi Kozpont, 216-242. p.

253. SZABO, Z. (2002): Csonthéjas gyiimolcsiick termésbiztonsaginak egyes tényez6i. Thesis. Budapest:
MTA.

254, SZABO, Z., NYEKI, J., ANDRASFALVY, A., SOLTESZ, M. (1999): Association of European plum
varieties in the orchards. In: Int. J. Hort. Sci., 5: 21-24. p.

255. SZIKRISZT, B., DOPAN, A., ERCISLI, S., AKCAY, M.E., HEGEDUS, A., HALASZ, I. (2013):
Molecular typing of the self-incompatibility locus of Turkish sweet cherry genotypes reflects phylogenetic
relationships among cherries and other Prunus species. In: Tree Genet. Genomes, 9 (1) 155-165. p.

256. SZIKSZAI, F.B. (1590): Nomenclatura. Debrecen: Czaktornyaj.

257. TAKASAKI, T., MORIYA, Y., OKADA, K., YAMAMOTO, K., IWANAMI, H., BESSHO, H.,
NAKANISHI, T. (2006): cDNA cloning of nine S alleles and establishment of a PCR-RFLP system for
genotyping European pear cultivars. In: Theor. Appl. Genet., 112: 1543-1552. p.

258. TAKASAKI, T., OKADA, K., CASTILLO, C., MORIYA, Y, SAITO, T., SAWAMURA, Y., NORIOKA,
N., NORIOKA, S., NAKANISHI, T. (2004): Sequence of the S;-RNase cDNA and PCR-RFLP system for
discriminating S;-to Sy allele in Japanese pear. In: Euphytica, 135: 157-167. p.

259. TAKAYAMA, S., ISOGAI, A. (2005): Self-Incompatibility in Plants. In: Annu. Rev. Plant Biol., 56: 467—
489. p.

260. TAMARZIZT, H.B., WALKER, D., MUSTAPHA, S.B., ABDALLAH, D., BARAKET, G., SALHI
HANNACHI, A., ZEHDI AZZOUZI, S. (2015): DNA variation and polymorphism in Tunisian plum
species (Prunus spp): contribution of flow cytometry and molecular markers. In: Genetics and Molecular
Research, 14 (4) 18034-18046. p.

261. TAMURA, K., STECHER, S., PETERSON, D., FILIPSKI, A., KUMAR, S. (2013): MEGAG6: Molecular
Evolutionary Genetics Analysis Version 6.0. In: Mol. Biol. Evol., 30 (12) 2725-2729. p.

262. TAMURA, M., USHUIMA, K., SASSA, H., HIRANO, H., TAO, R., GRADZIEL, T.M., DANDEKAR,
A.M. (2000): Identification of self-incompatibility genotypes of almond by allele-specific PCR analysis.
In: Theor. Appl. Genet., 101: 344-349. p.

263. TAO, R., HABU, T., NAMBA, A., YAMANE, H., FUYUHIRO, F., IWNAMOTO, K., SUGIURA, A.
(2002): Inheritance of Sf-RNase in Japanese apricot (Prunus mume) and its relation to self-compatibility.
In: Theor. Appl. Genet., 105: 222-228. p.

264. TAO, R., IEZZONI, A.F. (2010): The S-RNase-based gametophytic self-incompatibility system in Prunus
exhibits distinct genetic and molecular feature. In; Sci. Hortic., 123: 423-433. p.

265. TAO, R.,, WATARI, A., HANADA, T., HABU, T., YAEGAKI, H., YAMAGUCHI, M., YAMANE, H.
(2007): Self-compatible peach (Prunus persica) has mutant versions of the S haplotypes found in self-
incompatible Prunus species. In: Plant Mol. Biol., 63: 109-123. p.

266. TAO, R., YAMANE, H., SUGIURA, A. MURAYAMA, H., SASSA, H., MORI, H. (1999): Molecular
typing of S-alleles through identification, chracterization and cDNA cloning for SRNases in sweet cherry.
In: Journal of the American Society for Horticultural Science: 124: 224-233. p.

267. TAUTZ, D. (1989): Hypervariability of simple sequences as a general source for polymorphic DNA. In:
Nucleic Acids Research, 17: 6463-6471. p.

268. TEHRANI, G. (1991): Seventy-five years of plum breeding and pollen compatibility studies in Ontario.
In: Acta Hort., 283: 95-103. p.

269. TERPO, A. (1974): Gyiimélcstermd novényeink rendszertana és foldrajza. In: GYURO, F. (Szerk.): A
gyiimélcstermesztés alapjai. Budapest: Mezdgazdasagi Kiado, 139-219. p.

270. TERPO, A. (2003): A mérsékelt égovi gyiimdlesfajok rendszertani és novényfoldrajzi attekintése. In:
PAPP, J. (Szerk.): Gyiimolcstermesztési alapismeretek 1. Budapest: Mezdgazdasagi Kiado, 35-59. p.

271. TOTH, E. (1957): Elet- és alaktani 6sszehasonlito vizsgalatok szilvafajtakon. In: Kertészeti Kutaté Intézet
Evkényve, 2: 11-129. p.

139



10.14751/SZIE.2019.064

272. TOTH, E. (1967): Adatok a szilvafajtdk termesztési értékének megallapitisdhoz. In: Sz6l6- és
gytimélcstermesztés, 3: 129-150. p.

273. TOTH, E. (1968): The frequency of self-fertile variabilities of plums and data concerning their utility. In:
Acta Horticulturae, 10: 233-240. p.

274. TOTH, E. (1969): Szilvafajtak ontermékenyiilésének vizsgalata. Egyetemi doktori értekezés, Kertészeti
Egyetem. Budapest (Kézirat).

275. TOTH, E., SURANYI, D. (1980): Szilva. Budapest: Mez8gazdasagi Kiado.

276. TOTH, M., NYEKI, J., SOLTESZ, M. (2014): Magyar pomolégusok és gyiimolcsfajta-nemesiték. In:
SOLTESZ, M. (Szerk.): Magyar gyiimélcsfajtik. Budapest: Mezégazda Kiado, 65-79. p.

277. TOTH, M. (2013): Régi gyiimélcsfajtak szerepe a modern gyiimolcsészetben. Bevezetd tanulmany. In:
TOLNAY, G. (Szerk.): Bereczki-Dorgd levelezés. II. kotet. Budapest.
(http://portal.vfmk.hu/07_00000185).

278. TOTH, M., HUDAK, K., GEISZLER, J. (2007): Gyiimélcsfajta-kutatds az Aggteleki Nemzeti Park
teriiletén. XIII. Novénynemesitési Tudomanyos Napok. In: KISS, J., HESZKY, L. (Szerk.):
Osszefoglalok. Budapest: MTA, 181. p.

279. TSUKAMOTO, T., HAUCK, N.R., TAO, R., JIANG, N., AND IEZZONI, A.F. (2010): Molecular and
genetic analyses of four nonfunctional S haplotype variants derived from a common ancestral S haplotype
identified in sour cherry (Prunus cerasus L.). In: Genetics, 184 (2) 411-427. p.

280. TSUKAMOTO, T., HAUCK, N.R., TAO, R., JIANG, N., IEZZONI, A.F. (2006): Molecular
characterization of three nonfunctional S-haplotypes in sour cherry (Prunus cerasus). In: Plant Molecular
Biology, 62 (3) 371-383. p.

281. TSUKAMOTO, T., POTTER, D., TAO, R., VIEIRA, C.P., VIEIRA, J., IEZZONI, A.F. (2008): Genetic
and molecular characterization of three novel S-haplotypes in sour cherry (Prunus cerasus L.). In: Journal
of Experimental Botany, 59 (11) 3169-3185. p.

282. URRESTARAZU, J., ERREA, P., MIRANDA, C., SANTESTEBAN, L.G., PINA, A. (2018): Genetic
diversity of Spanish Prunus domestica L. germplasm reveals a complex genetic structure underlying. In:
PLoS ONE, 13 (4) e0195591. (https://doi.org/10.1371/journal.pone.0195591.)

283. USHNIMA, K., SASSA, H., DANDEKAR, A.M., GRADZIEL, T.M., TAO, R., HIRANO, H. (2003):
Structural and transcriptional analysis of the self-incompatibility locus of almond. In: Plant Cell, 15: 771
781. p.

284. USHNIMA, K., SASSA, H.,, TAO, R, YAMANE, H., DANDEKAR, A.M., GRADZIEL, T.M,,
HIRANO, H. (1998): Cloning and characterization of cDNAs encoding S-RNases from almond (Prunus
dulcis): primary structural features and sequence diversity of the SRNases in Rosaceae. In: Molecular
Genetics and Genomics, 260: 261-268. p.

285. USHNIMA, K., YAMANE, H., WATARI, A., KAKEHI, E., IKEDA, K., HAUCK, N.R., IEZZONI, A.F.,
TAO, R. (2004): The S haplotype-specific F-box protein gene, SFB, is defective in self-compatible
haplotypes of Prunus avium and P. mume. In: Plant J., 39: 573-586. p.

286. VAN NERUM, |., GEERTS, M., VAN HAUTE, A., KEULEMANS, J., BROOTHAERTS, W. (2001):
Re-examination of the self-incompatibility genotype of apple cultivars containing putative “new” S-
alleles. In: Theor. Appl. Genet., 103: 584-591. p.

287. VAUGHAN, S.P., RUSSEL, K., SARGENT, D.J., TOBUTT, K.R. (2006): Isolation of S-locus F-box
alleles in Prunus avium and their application in a novel method to determine selfincompatibility genotype.
In: Theor. Appl. Genet., 112: 856-866. p.

288. VILANOVA, S., ROMERO, C., LLACER, G. BADENES, M.L., BURGOS, L. (2005): Identification of
self-(in)-compatibility alleles in apricot by PCR and sequence analysis. In: J. Amer. Soc. Hort. Sci., 130:
893-898. p.

289. VOGES, D., ZWICKL, P., BAUMEISTER, W. (1999): The 26S proteasome: A molecular machine
designed for controlled proteolysis. In: Annual Review of Biochemistry, 68: 1015-1068. p.

290. VOS, P., HOGERS, R., BLEEKER, M., REIJANS, M., VAN DE LEE, T., HORNES, M., FRITERS, A.,
POT, J., PELEMAN, J., KUIPER, M. ZABEAU, M. (1995): AFLP: a new technique for DNA
fingerprinting. In: Nucleic Acids Research, 23: 4407-4414. p.

140


https://doi.org/10.1371/journal

10.14751/SZIE.2019.064

291. WAITE, M.B. (1894): The pollination of pear flowers. In: U.S.D. Agr. Div. Veget. Pathol. Bull., 5: 3-86.

p.

292. WALSH, P.S., ERLICH, H. A., HIGUCHI, R. (1992): Preferential PCR amplification of alleles:
mechanisms and solutions. In: Genome Research, 1 (4) 241-250. p.

293. WANG, N., KAO, T. (2012): Self-incompatibility in Petunia: a self/nonself-recognition mechanism
employing S-locus Fbox proteins and S-RNase to prevent inbreeding. In: Dev. Biol. 1. 267-275. p.

294. WANG, Y.J, LI, X.Y., HAN, J., FANG, W.M., LI, X.D., WANG, S.S., FANG, J.G. (2011): Analysis of
genetic relationships and identification of flowering-mei cultivars using EST-SSR markers developed
from apricot and fruiting-mei. In: Scientia Horticulturae, 132: 12-17. p.

295. WATKINS, R. (1981): Plums, apricots, almonds, peaches, cherries (genus Prunus). In: The Oxford
encyclopaedia of trees of the world, Oxford: OUP, 169-201. p.

296. WEISING, K., GARDNER, R.C. (1999): A set of conserved PCR primers for the analysis of simple
sequence repeat polymorphisms in chloroplast genomes of dicotyledonous angiosperms. In: Genome, 42:
9-19. p.

297. WELSH, J., MCCLELLAND (1990): Fingerprinting genomes using PCR with arbitrary primers. In:
Nucleic Acids Research, 18: 7213-7218. p.

298. WIERSMA, P.A., WU, Z., ZHOU, L., HAMPSON, C., KAPPEL, F. (2001): Identification of new self-
incompatibility alleles in sweet cherry (Prunus avium L.) and clarification of incompatibility groups by
PCR and sequencing analysis. In: Theor. Appl. Genet., 102: 700—708. p.

299. WILLIAMS, E.G., RAMM-ANDERSON, S., DUMAS, C., MAU, S.L., CLARKE, A.E. (1982): The
effect of isolated components of Prunus avium L. styles on in vitro growth of pollen tubes. In: Planta,
156: 517-519. p.

300. WILLIAMS, J.G.K., KUBELIK, AR., LIVAK, K.J., RAFALSKI, J.A., TINGEY, S.V. (1990): DNA
polymorphisms amplified by arbitrary primers are useful as genetic markers. In: Nucleic Acids Research,
18: 6531-6535. p.

301. WUNSCH, A., HORMAZA, J.I. (2004): Cloning and characterization of genomic DNA sequences of four
self-incompatibility alleles in sweet cherry (Prunus avium L.). In: Theor. Appl. Genet., 108: 299-305. p.

302. WUNSCH, A. (2009): Cross-transferable polymorphic SSR loci in Prunus species. In: Sci. Hort., 120:
348-352. p.

303. XU, C., LI,M,WU,J, GUO, H, LI, Q., ZHANG, Y., CHAI J., LI, T., XUE, Y. (2013): Identification of
a canonical SCF*-F complex involved in S-RNase-based self-incompatibility of Pyrus (Rosaceae). In:
Plant Mol. Biol., 81: 245-257. p.

304. XUAN, H., DING, Y., SPANN, D., MOLLER, O., BUCHELE, M., NEUMULLER, M. (2011a):
Microsatellite markers (SRR) as a tool to assist in identification of European plum (Prunus domestica). In:
Acta Horticulturea, 918: 689-692. p.

305. XUAN, H., SPANN, D., SCHLOTTMANN, P., NEUMULLER, M. (2011b): Approaches to Determine
the Origin of European Plum (Prunus domestica) Based on DNA Nucleotide Sequences. In: Acta
Horticulture, 918: 261-268. p.

306. YAMANE, H., IKEDA, K., HAUCK, N.R., IEZZONI, A.F., TAO, R. (2003a): Self-incompatibility (S)
locus region of the mutated Se-haplotype of sour cherry (Prunus cerasus) contains a functional pollen S
allele and a non-functional pistil S allele. In: J. Exp. Bot., 54: 2431-2437. p.

307. YAMANE, H., IKEDA, K., USHIJIMA, K., SASSA, H., TAO, R. (2003b): A pollen expressed gene for a
novel protein with an F-box motif that is very tightly linked to a gene for S-RNase in two species of
cherry, Prunus cerasus and P. avium. In: Plant Cell Physiol., 44: 764-769. p.

308. YAMANE, H., TAO, R. (2009): Molecular basis of self-(in)compatibility and current status of S-
genotyping in rosaceous fruit trees. In: Journal of the Japanese Society for Horticultural Science, 78 (2)
137-157. p.

309. YAMANE, H., TAO, R., SUGIURA, A., HAUCK, N.R., IEZZONI, A.F. (2001): Identification and
characterization of S-RNases in tetraploid sour cherry (Prunus cerasus). In: J. Amer. Soc. Hort. Sci., 126:
661-667. p.

310. ZAVADA, M.S., TAYLER, T.N. (1986): The role of self-incompatibility and sexual selection in the
gymnosperm-angiosperm transition: a hypothesis. In: The American Naturalist, 128: 4. p.

141



10.14751/SZIE.2019.064

311. ZHANG, S.L., HUANG, S.X., KITASHIBA, H., NISHO, T. (2007): Identification of S-haplotype-specific
F-box gene Japanese plum (Prunus salicina Lindl.). In: Sex. Plant reprod., 20: 1-8. p.

312. ZHEBENTYAYEVA, T., SHANKAR, V., SCORZA, R., CALLAHAN, A., RAVELONANDRO, M.,
CASTRO, S., DEJONG, T., SASKI, A.C., DARDICK, C. (2019): Genetic characterization of worldwide
Prunus domestica (plum) germplasm using sequence-based genotyping. In: Horticulture Research, 6: 1—
12. p.

313. ZISOVICH, A., STERN, R.A., GOLDWAY, M. (2009): Identification of seven haplotype-specific SFBs
in European pear (Pyrus communis) and their use as molecular markers. In: Scientia Horticulturae, 121
(1) 49-53. p.

314. ZISOVICH, AH., STERN, R.A,, SHAFIR, S., GOLDWAY, M. (2004a): Identification of seven S-alleles
from the European pear (Pyrus communis) and the determination of compatibility among cultivars. In: J.
Hortic. Sci. Biotech., 79: 101-106. p.

315. ZISOVICH, A.H., STERN, R.A., SHAFIR, S., GOLDWAY, M. (2004b): The RHV region of SRNase in
European pear (Pyrus communis) is not required for the determination of specific pollen rejection. In: Sex.
Plant Reprod., 17: 151-156. p.

316. ZOHARY, D. (1992): Is the European plum, Prunus domestica L., a P. cerasifera EHRH. x P. spinosa L.
allo-polyploid? In: Euphytica, 60 (1) 75-77. p.

317. ZOHARY, D., HOPF, M. (2000): Domestication of plants in west Asia, Europe and the Nile Valley.
Oxford: Oxford University Press. 316. p.

318. ZUCCHERELLI, S., TASSINARI, P., BROOTHAERTS, W., TARTARINI, S., DONDINI, L.,
SANSAVINI, S. (2002): S-allele characterization in self-incompatible pear (Pyrus communis L.). In: Sex.
Plant Reprod., 15: 153-158. p.

142



10.14751/SZIE.2019.064

., Kevés, de ertékes fajtat iiltetni.”
(Entz Ferenc jelmondata)

M2. Szilva hagyomanyos- és tajfajtak részletes bemutatasa

M2.1. Beregi datolya (Prunus italica)

A Fels6-Tiszavidéken kialakult tajfajta. Késén viragzik, a virdgai részben oOntermékenyiilok, jol porozza a
‘Besztercei szilva’ és a ‘Nemtudom szilva’. Késén-igen késon fordul termoére, de utana rendszeresen és kozepesen terem.
Késon érik, aszalasra alkalmas fajta. Kevésbé palackszerii a gyiimdlcsalakja, mint a ‘Gomoéri nyakas’ szilvafajta¢, de
gylimdlcse nagyobb a ‘Besztercei szilvanal’. A gyiimolcs héja feketéskék, a hlisa narancssarga, kissé leveses, fiiszeres-édes
és savas izvilagi (SURANYI 2014). K6magja igen hosszii és hegyes cstcsti. Nogradban ,,Orsé szilvanak” is nevezik.
Gyiimolcsén sharka-tinetek nem mutatkoznak. Ontozott, vagy idészakosan eldntott, hullamtéri teriileten nagyobb a

gylimolcse.

M2.2. Besztercei szilva (Prunus domestica L.) (35/a. abra)

Egyes feltételezések szerint az Altaj hegység déli részérdl, a masok szerint Kozép-Keletrdl (Sziria) a Balkdnon
keresztiil jutott el a Karpat-medencébe (HARSANYT 1979). Nagyfokii diverzitdsa inkébb arra utal, hogy a fajta itt sziiletett,
s sok valtozattal fajtakorré szélesedett. Els6 hazai okleveles emlitése 1522-b6l valo. Beszterceinek csak itthon nevezték,
magyar szdrmazasara az is utal, hogy a kiilfoldi forrasok elészor leggyakrabban Magyar szilva néven emlitették (SURANYT
2014). Sok évszazados termesztése soran a Besztercei szilvanak sok valtozata alakult ki, mivel magrol is szaporitottak. A
jobb formak eldallitasaval szinte minden Besztercei szilvat termeszté orszagban foglalkoztak. Nalunk Toéth Elek, Havasi
Mihaly és Nyiijté Ferenc foglalkozott a plussz-varidnsok kivalasztasaval (SURANYI 2006a).

Elterjedését tekintve régebben szinte egész Europaban és néhany azsiai orszagban termesztették, mara fontossaga
csak Ko6zép-Eurdpaban maradt meg a termesztésben, de aprd gyiimdlcse €s virusérzékenysége miatt nalunk is elveszitette
vezetd szerepét (TOTH és SURANYT 1980).

Csapadékos, hlivos term6helyeket szereti, ilyen teriileteken a gyiimolcs mérete és ize is kedvezdbb, illetve a sharka
virus is kevésbé fertdzi, s annak vektora, a levéltetii is ritkabban tamadja meg. Gyokérnyakban szemzett mirobalan alanyon
egyenes torzset nevel. Kozéperds, vagy erds novekedési, felfelé tord, kip alaku és siirti 4grendszerti koronat nevel.

Elég késon (a hajtasriigyek fakadasakor) és gyors menetben virdgzik. Ontermékeny. A kotddés utan 5-6 héttel a
tisztulasi hullas természetes, majd ijabb 6-7 héttel késébb ,.kék hullas” is bekdvetkezhet. Gylimdlcsei szeptember elején-
kozepén érnek.

Gyiimolcse kicsi (15-20 g), mindkét végén lekerekitett. Héja sotétkék, egyes valtozatainal vordses, de mindig
hamvas. Husa sargaszold-aranysarga, elég kemény, kissé rostos, de 1édus. ize harmonikus, igazan finom zamati. A
beltartalmi értékekei a kovetkez6képpen alakulnak (100 g-ra szamitva): viztartalom 84,7 g, szénhidrat 13,1 g, nyersrost 0,5
g, tovabba 6 mg C-, 50 mg B;-, 0,2 mg A- és 0,8 mg E-vitamin. Magvavalo.
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Szaporitasra engedélyezett klonjai:

Mindegyik allamilag mindsitett arufajta. Toth Elek iranyitasaval mintegy 500 tételbdl valasztottak ki a legjobb
valtozatokat, ezek nagy része a ceglédi gyljteménybe keriiltek at, ahol el6szor a termdképességiiket hasonlitottak dssze.
Suranyi Dezs6 volt az, aki folytatta a szelekcios munkat a morfologiai bélyegek rogzitésével.

o Besztercei Bt. 2

Szelekcidos nemesitdje Toth Elek, 1958-ban Vacbottyanban talalta. Gyiimélcse csak valamivel nagyobb az

alapfajtaénal. Termékenysége is jobb a tobbinél (SURANYT 2006a).
o Besztercei Nm. 122

OszF munkatérsai 1960-62-ben szelektaltak a DAG nagymagocsi gyiimolesosében. A Besztercei szilva alapfajtahoz
képest 15%-kal tobbet terem, de jobb a korona alapteriiletre vetitett fajlagos termés is. A gyiimdlcsmérete elmarad az
alapfajtaétol (KISSNE és MAROSI 2006).

o Besztercei Nm. 150
OszF munkatarsai 1960-62-ben szelektaltidk a DAG nagymagocsi gyiimolcsosében.
o Besztercei Bb. 398

Ezen klonok botanikai és pomoldgiai részletes leirasa folyamatban van.

M2.3. Badi szilva (Prunus insititia Jusl.) (35/d. abra)

Heves megyében és a Jaszsagban Boldogasszony vagy inkabb Bo(1)dogasszony szilvaként ismerik, a Tiszantdlon
pedig Loty vagy Poty6 szilva név mind a cseresznyeszilvara, mind a Bodi szilvara vonatkozik, viszont a Bogyi, Kuszinka
kizéardlag Bodi szilvat jelent.

Faja kicsi, gyenge novekedésii. Bar koran viragzik, mégsem fagyérzékenyfajta. Augusztusban érd termése
gombdolyded, kicsi-kdzepes méretii, kissé hamvas, sotétkék szinii. Husa zoldessarga, kozepesen 1édus, magvavalo. Nem

pereg, sokszor a fan aszalddik a le nem szedett gyiimoélcs. Foleg palinkanak hasznaljak.

M2.4. Biihler Friihzwetsche (Prunus domestica L.) (35/b. abra)

Dél-Németorszagban, Svéjcban kiilonosen elterjedt, a Besztercei utan a legnagyobb mértékben termesztett fajta.
Koronaja elég kicsi. Viragai 6ntermékenyek. Korai érésii, a ‘Besztercei szilva’ eldtt 3-4 héttel korabban érd, igazi kékszilva.
Szabalyos, nagyon szép, kék gyiimélcsei magvavalok, valamivel nagyobbak, mint a Beszterceié¢ (TOTH 1967). Termése jo

izl és jol szallithato.

M2.5. C. 940 Hollandi szilva (Prunus italica)

A ceglédi fajtagylijtemény egyik ringlo jellegli tajfajtija, amely az ugynevezett rozsaszilvak korébe tartozik.
Kozépkoran virdgzo viragai ontermékenyiiléek. Bétermd féja igen koran képes termére fordulni. Faja gyenge-kozéperds
novekedésti, a korona habitusa gémbolyded, siirli agrendszerii. Gyiimoélcse augusztus elején érik, kozépnagy-nagy (40 g),
lilas fedészine nem egybefiiggd, tarka. A termés husa zdldessarga, leves, kellemesen édes-savas; magvavald, kémagja kicsi.

Levéllikaszto betegségre alig, sharkara kdzepesen fogékony.
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M2.6. Duranci (Durko) (Prunus italica) (35/c. abra)

Orszagszerte ismert, az északi régioban illetve az Alfold kozépso és déli részén gyakoribb. Faja kdzép nagy, disan
elagazod habitusi. Kozépkésén nyilo viragai részben oOntermékenyek, ezért idegenmegporzast igényelnek. Az egyik
legkésébb érd szilva tajfajtank. Gylimolese tojasdad, hamvas-lilas szin{i. Héja vékony, husa aranysarga, nem magvavalo,
viszont rendkiviil édes, 1édus, kellemes izii, magas pektintartalmi. Palinkanak és lekvarnak hasznositottak leginkabb

(SURANYI 2014).

M2.7. Elein éré (Sivaklé, Nyari aszalészilva) (Prunus italica)

A Besztercei fajtakorbe tartozo valtozat, melyet az Alfoldon meghonosodott allomanybol szelektaltak, koraisaga
alapjan. Julius végén, augusztus elején érik. Béven és rendszeresen terem. Kozépnagysagl, magtol valo gyiimolcsének
alakja hosszas tojasdad, szine sotétkék, mindsége gazdasagi és piaci szempontbol elsérendii. Aszalasra kiilonosen alkalmas.
Husa kemény (HORN 1936) (mig SURANYI (1988) szerint hiisa puha), rostos, szine sargaszold, édes, és eléggé b levi.

Faja erdteljesebb novekedésii. A szarazsagot jol allja, ezaltal kiilondsen az Alfoldre valo fajta.

M2.8. Fehér szilva (Prunus insititia Jusl.) (35/g. abra)

A Duna-Tisza kozén, Bacskan és Szerbidban ismert tajfajta. Feltehetleg a Voros szilva recessziv mutansa
(SURANYI 2014).

Az orszag egész teriiletén elterjedt fajta. Féaja kozéperds nodvekedésii, vizhajtasképzésre alig, de tosarjképzésre
nagyon hajlamos. K6zépkéson viragzo viragai ontermékenyiiléek. Szeptember elso felében érik. Termése a Beszterceihez
hasonl6 nagysagti (23 g) és alaka, de héja hamvas-sarga, helyenként lildsan potty6zott, hiisa pedig bé levil, aranysarga,

enyhén édes (Brix: 13,5%). Leginkabb palinkanak hasznaljak, de lekvarnak is kivalo.

M2.9. Gomori nyakas (Prunus italica)

A Karpatok északi és keleti volgyében alakult ki (Csangd f6ldon Kutnari nyakas néven termesztik) és terjedt el
széles korben.

Hazai eredetli, Gomorbdl szarmazik. Faja erdteljes novekedési, igen edzett, koran és b6éven termd fajta. A korona
habitusat tekintve szellds, eléggé nagy koronat nevel. Mindeniitt jol diszlik, de a ko6tott, termékeny, kellden nyirkos f6ldben
termi legszebb gylimdlesét, mely megértével is nehezen hullik le a fajardl. Kései viragzasu, részben ontermékenyiil,
kozepes terméképességli (SURANYI 2014). Augusztus végén, szeptember elején érik. Nagysagra a Besztercei szilvdhoz
hasonlo, de alakja szabalytalan tojas-alaku, szaras végén nyakasan Osszehtzodott. a gylimoles héja elég vastag, szivos,
értével lehtizhato, csaknem kékesfekete szinii, mig hamvasan vilagoskék szint mutat. Htsa zoldessarga, finom, tométt, leve

b6, igen cukros, ezért leginkabb a jo Besztercei szilvahoz hasonld. Magva kicsiny és magvavalo (HARSANYT 1979).
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M2.10. Kokényszilva (Prunus insititia Jusl.) (35/h. bra)

Az orszagban mindenhol megtalalhato, azonban foként ott, ahol a kokény is, igy nehezen lehet megkiilonboztetni a
két fajt. A szilvanal aprobb, kerek gyiimoélcstl, penta- vagy hexaploid faj. Faja kisméretli koronat nevel. Rendszerteleniil, de
béven terem. A Kokényszilvanak tobb tipusa is ismert és egyes kutatok mas-mas modon csoportositjak Oket. Egyes
botanikusok példaul a kokényszilvakat nem kiilonitik el a mirabellaktol. Termésiiknek szine altalaban kék, de el6fordulhat

piros vagy sarga héji valtozat is (SURANYT és ERDOS 1998, SURANYI 2006a).

M2.11. Lengyel (Prunud domestica L.)

Szarmazasa tisztazatlan, ‘Besztercei szilva’ szabad elviragzasi magoncéanak tiinik; felvidéki (szepességi cipszer,
vagy gural?) eredetli. Jol termékenyiilé (20-25%-o0s) viragai késén viragoznak. Faja erds ndvekedésii, de kevesebb
elagazassal bir, mint ami jellemzé az alapfajtara. Ko6zépidoben fordul termére és viszonylag jol terem. Gyiimoélcse
valamivel nagyobb a Besztercei szilvaénal, s kiillemben megegyezik vele. Husa finom, olykor mézgacsepp alakul ki a

kocsanyiireg feldl, ami a monilia iranti fogékonysagra és sharka-érzékenységre is utalhat.

M2.12. Loszemii szilva (Prunus italica)

A Tisza és a Hernad altal hatarolt haromszdgben a leggyakoribb, de az orszag északi hegyvidéki teriiletén is
termesztett, a P. italica fajhoz tartozo, genetikailag nem egyontetii fajta. Az Eszaki-kozéphegység vidékén, aprilis kozepén-
végén viragzik. Kozépnagy viragaiban a szirmok nagyok és hosszikasak. Viragai altalaban jol termékenyiilnek, ellenben
kisebb mértékben fagyérzékenynek mutatkoznak. Fja erételjes novekedési, felfelé t6ré koronat nevel (SURANYI 2014).
Kozépnagy-nagy, megnyult tojasdad alaku (35 g), augusztus masodik felében beérd gylimdlcsei sargas és lilaskék szinl
valtozatban is ismertek. A hasi varratuk igen feltlind. Husa zoldessarga, magas beltartalmi értékl (Brix: 18,5%). Friss

fogyasztasra, aszalvanynak, bef6ttnek és palinkanak hasznaljak fel.

M2.13. Paczelt szilvaja (Prunus domestica L.)

Pohl Ferenc, Debrecen varos volt fokertészének kozlése szerint Paczelt Janos Nagykarolyban allitotta el6 ismeretlen
fajta magvetésébdl (TOTH és SURANYI 1980). A fajtat Pohl Ferenc nevezte el és mutatta be 1935-ben a Magyar
Pomologiai Bizottsagnak.

Csak hazankban termesztik, azonban itt is kevésbé elterjedt fajta. Hianyos zamata miatta, gyiimoélcsének a friss
fogyasztasa nem igazan kedvelt. Feldolgozasra azonban megfelel, s6t kivald aszalvany készithet6 beldle. Kés6i viragzasa,
jol 6ntermékenyiilé, viragpora mas szilvafajtak megtermékenyitésére is kivalo. Nagyon jo termoképességii (SURANYI
2014).

Gyilimélcse szeptember elején érik be, ekkor kékesfekete, korabban lilaskék szini. Nagyméretii (30-35 g), kissé lapos
gylimoélesének héja kissé vastag, ezért éretten konnyen hdmozhaté. Husa aranysarga, kozepesen cukros, kissé savas,
fiiszeres izii. Magvavalo (HARSANYI 1979).

Féja eroteljes novekedésu, koronaja szétteriil, ellaposodik. Termohely tekintetében kiilonds igényeket nem tdmaszt.
Jol érzi magat a homokos ¢és a kotott talajokon egyarant, igy a zartkertek hidrofil réti és szikes talaja is megfeleld lehet a

‘Paczelt szilva’ szamara.
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M2.14. Mirabelle de Nancy (Mirabelle von Nancy) (Prunus. syriaca) (35/1. abra)

A Nancy-i mirabella a legismertebb szir szilva, amely a kokényszilvakra jellemz6 kis méretével és viszonylag
alacsony savtartalmaval t{inik ki. Termesztésének két f6 oka, hogy a sharka-virus nem fertézi, és sziikség van apré szilvakra
is (NYEKI és mts. 2012). Taltermésre hajlamos, ekkor gyiimolcse nagyon kicsi marad (14-22 g). Mind Franciaorszagban,
mind Németorszagban rezisztenciaforrasként hasznaljak a nemesitok. A magvak jo csirazoképessége révén érdemes lenne,
mint virusmentes vetémagforrast is kiprobalni a faiskolai termelésben. Ma els6sorban Lotharingiaban elterjedt, és talan ez
az egyediili vidék az egész vilagon, ahol ennyiféle kiilonbozé mirabella fajta megél. Feltételezhetéen a gallo- roman
id6szakban vezették be. Hazankban augusztus kozepe és szeptember eleje kdzott érd gylimolese szorvanyosan kaphatd a
boltokban. Ez idépont el6tt szintén csak kisebb mennyiségben szallitjdk Olaszorszagbol, azutan Németorszagbol vagy
Franciaorszagb6l. Faja koran termére fordul és jol terem. Kis termésti termésének héja citromsarga, napsiitotte oldalan
pedig mosottan piros szinezetii. Gyiimdlcshusa sargas szinezetii, kicsit 1édus, j6 magvavalo valamint édes és fiiszeres
izvilaga (TOTH és SURANYI 1980). Még néla is valamivel kisebb a szintén augusztus kozepe és vége kozott érd

‘Mirabelle aus Metz’, amelybdl elsdsorban palinkat készitenek.

M2.15. Nemtudom szilva (Penyigei szilva, Palonyai szilva Névtelen szilva, Nemtudomka) (Prunus insititia Jusl.) (35/j.
abra)

A Fels6-Tisza vidék artéri gyiimolcsoseiben, a Szilagysagban, a Korosok partjan Oshonos fajta. Az artereken,
kivadulva nagyobb allomanyait még ma is lathatjuk. Sokvaltozatu fajtakorbol alakult ki, hiszen a helyiek kézbdl kézbe adva
magrol és sarjrol is egyarant szaporitottak. Koran termére fordul. Erési ideje augusztus kozepe és szeptember elsd felére
tehetd. Kis, gombolyded-ovalis gyiimolcsének husa vilagossarga, héja lilaskék. Gombolyded magva nem magvavalo.
Szarazanyagtartalma kimagaslé (Brix: 35%). A beldle késziilt lekvar és palinka hungarikum. Faja igen erdételjes
novekedésii, és rendkiviil béven termd. Virusfertézésre alig érzékeny. Ontermékeny.

e Nemtudom P3
2012-ben allami elismerésben részesitett fajta. Nemesitéi: Pethé Ferenc, Nagy Gabriella és Szabo Tibor (SURANYI
2014).

M2.16. Tuleu gras (Prunus domestica L.) (35/f. dbra)

Ismeretlen eredetii roman, az Olt és Zsil volgyében, valamint Moldovaban gyakori régi fajta. Természetes hibridnek
tartjak, ami genetikailag nagyon kiilonbozoé fajtdk spontan keresztez6désébdl sziiletett (SURANYT 20064a).

Az elmult két évtizedben szerepe megndtt az eurdpai szilvak korében, s a fobb eurdpai orszagokban. Faja kdzéperds
novekedésii (NYEKI és mts. 2012). Késon viragzé virdgai himsterilek. Gyiimélese kozépnagy, megnyult tojasdad alaku,
amelynek héja sotétkék, hamvas. Sargaszold szinii husa ropogoés. Friss fogyasztasra és feldolgozasra is egyarant alkalmas

fajta (HARSANYI 1979, TOTH és SURANYI 1980, KISSNE és MAROSI 2006).

M2.17. Victoria (Prunus italica) (35/i. abra)
Spontan magoncként figyeltek fel r4 Anglidban. Ott és Skandindvidban nagyon fontos szilvafajta. Késon viragzik és
viragai jol ontermékenyiilok. Koran €s igen béven terem. Féja kicsi, kdzepes elagazasi hajlamu, természetes koronaja ernyd

alakt; intenziv koronanevelésre és siirii telepitésre is alkalmas. Ontermékeny. Okolodgiai adottsagtol fiiggden augusztus-
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szeptembereben érik. Nagyon béven termd fajtaként ismert (HARSANYI 1979). Gyiimélcse nagy-igen nagy (60-70, de
nalunk csak 50 g), héja vordses bibor, husa sarga és finom rostos, tomott, magvavalo. Tetszetds, piacos arut ad, sharka

virusra mérsékelten fogékony.

M2.18. Voros szilva (Prunus domestica L.) (35/k. abra)

Ismeretlen eredetii, genetikailag nem egységes fajta, féleg az alfoldi sz6l6kben igen elterjedt volt (HARSANYI
1979). Az Alfdldnek a Tiszatol tavolabbi teriiletein kialakult helyi fajtaja, amelyet kétféleképp hasznositottak a népi
termesztésben. Brozik Sandor a Borsod-Abatij-Zemplén, a foleg Gonc vidékén az egyik tajfajtajat nevezi Voros szilvanak,
amit a Dél-Alfoldon mas jelleglinek talalunk. Fajtavizsgalatokat az utobbi években vele s klonjaival kapcsolatban nem
végeztek. Faja kozéperds novekedésii, fiatal korban koronaja felfelé tord, késobb szétteriil. Levele-elég kicsi, visszas-
tojasdad alaku, az érzuga molyhos; a viraga kicsi, igen jol ontermékenyiild. Kozépidében viragzik. Rendszeresen és igen
béven terem. Augusztus elején-kdzepén érik. Kozépnagy gyiimoélcse szélesen megnyult, sotét lilaspiros, hamvas.
Aranysarga husa leves, édesen savas, ize nem fiiszeres és gyengébb a Beszterceinél. Termése magvavald. Szamos fajtaja
kozott egyesek teljesen alkalmatlanok alanynak, de a Voros szilva IV. szamt megfeleld. Sarjrol nevelve azonban gyenge a
faiskolai eredés a magoncokéhoz képest. A sargabarackkal kompatibilis, rajta a gylimdlcs keményebb és szinesebb lesz.

Atkafertézésre nagyon érzékeny (SURANYI 2014).

M2.19. Z6ld ringlo (Prunus italica) (35/¢. abra)

Szarmazasa ismeretlen eredetil, igen régi fajta, feltehetéen Italiabol keriilt Franciaorszagba, majd Ausztrian keresztiil
Magyarorszagra. Bécsi német nevébdl, a Ringlotte-bdl sziiletett a ringld szavunk. Kiilonbdzé mértékben, de az egész
vilagon elterjedt fajta. Hazankban fleg a hazi kertekben fordul el6 (HARSANYI 1979).

Faja nagy, szétteriil és kozepesen stirti koronat nevel. Zoldeslila szinti vessz6i, kozéperds novekedésiiek (NYEKI és
mts. 2012). A téli fagyokat jol, a tavaszi fagyokat kevéssé birja, szarazsigtiird fajta. Onmeddé virdgai koran kinyilnak.
Viszonylag koran termérefordul, majd ezt kovetéen bétermd, de rendszerteleniil terem. Kozépérésii fajtaként, augusztus
masodik felétdl hozza kézépnagy gylimdlesét (20-25 g), melynek alakja gombdlyded, feliilrél nyomott, mindkét végén
lapos. Héja zoldessarga szinii, amely a napos oldalan pirosan pontozott is lehet. Zdoldessarga husa, fényld és leveses.
Termése magvavalo. ize nagyon édes, de azért még élvezhetéen kellemes zamatos (TOTH és SURANYT 1980, KISSNE és
MAROSI 2006). Beltartalmi értékei: a refrakcio 20-22%, invert cukor- 12-14% és savtartalom 0,5-0,7%. Termése repedésre
hajlamos. Teljesen beérett gylimélcseit hazankban foként frissfogyasztasra hasznaljak. Kivalo vilagos befott, és nagyon jo
dzsem, lekvar és parlat készitheté beléle. Az atmeneti tarolast nem birja (SURANYI 2006a).
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35. abra: ‘Besztercei szilva’ (a), ‘Biihler Frithzwetsche’ (b), ‘Duranci’ (¢), ‘Bodi szilva’ (d), ‘Zold
ringld’ (e), ‘Tuleu gras’ (f), ‘Fehér szilva’ (g), ‘Kokényszilva’ (h), ‘Victoria’ (i), ‘Nemtudom szilva’
(§), “Voros szilva’ (k), ‘Mirabelle de Nancy’ (1) fajtak képei (Fotok: Natural garden, Lovéte —
Székelyszeltersz, Romania; Florapicture, Németorszag; J Parker Dutch Bulbs Ltd, Manchaster,
Egyesiilt Kiralysag; Barna és Fiai Faiskola Kft., Kecskemét, Magyarorszag; Marshalls, Huntingdon,
Egyesiilt Kiralysag; dreamstime.com; Kertlap.hu).
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Ma3. tablazat

: A vizsgalataink soran felhasznalt gazdasagi szilvafajtak jellemzése (HARSANYI 1979, SZABO 2001, SURANYI 2006a, SURANYI 2014).
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Legalkal-
. | Viragzasi masabb Sharka-
Gazdasagi Qo g & poooom . . R 20 At
. . ido- pollenado Erési ido Gyiimolcs érzékeny- Gazdasagi érték
szilva fajtak .y o
csoportok fajtak ség
sorszama
Althann Kozép- . Nzigy, gombolyded, magv avalo, Els6 sorban friss fogyasztasra,
. s i 13. augusztus kozepe erésen hamvas, savanykas- ++ o
ringlo korai . . e de befozésre is.
édesfiiszeres izii.
Bluefre K(?ng- 12., 14. szeptember eleje Igen nagy, ellipszis a%e}lfu: --- Friss fogyasztasra, aszalasra.
késén magvavalo, hamvas, j6izii.
Cacanska , jalius vége, augusztus Koze?pnagy, megn yul}, hengeres Ig(?n botermo.’ -y
. koran 12. - alakl, magvavalo, erésen hamvas, - Friss fogyasztasra, bef6zésre,
lepotica eleje : o . -
kellemes édes-savas izii. aszalvany készitésre.
Kozép- Kozépnagy, megnytlt alak, hamvas J6l trolhatd, cukrészipari
Elena -02¢P - szeptember vége -ozepnagy, megnyu ’ - felhasznalasra, palinkafozésre
idejli kivalo izii. . .
¢s aszalasra is alkalmas.
Empress Ii?lzj'e{}i)- 12., 14 szeptember eleje Nagy, magvavalo, joizi. + Friss fogyasztasra.
Kozép- . r i . .
Haganta korai 3,10,7 szeptember eleje Igen nagy, magvavalo, joizii. --- Friss fogyasztasra.
. Kozép- augusztus kozepe- N?gy: hosszkds alalf, ceyes években . .
Hanita G - i mérsékelten magvavalo, illatos, -- Friss fogyasztasra.
ideji szeptember kdzepe RS
kivalo izii.
Kozépnagy jellegzetesen ovalis . .
Haroma korai - szeptember gyiimolcsalakt, hamvas, édes, j6izii + Friss ngy,aSZtasr,a? .
- . feldolgozasra (palinkaf6zés).
és nagyon illatos.
Kozépnagy vagy nagy, ovalis alaka,
Jojo korai - Szeptember magvavalo, kellemes édes-savas R Friss fogyasztasra.
izvilagt.
A gyiimdlcsok jol
Kézén- szallithatok. Jol tarolhato,
Katinka korali) - julius kozepe Kozépnagy, magvavalo, joizi. - - friss fogyasztasra ¢€s stitdipari
felhasznalasra egyarant
kivaldan alkalmas.
Kozépnagy, hengeres alaku,
Presenta korai - szeptember végétol magvavalo, magas cukortartalmu, - - Kivalé palinka alapanyag.
zamatos.
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Ma3. tablazat: (Folytatas).
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Legalkal-
(. Viragzasi masabb Sharka-
Gazdasagi . < & g 0onm R R s 28 Arsa
. Ny ido- pollenado Erési ido Gyiimolcs érzékeny- Gazdasagi érték
szilva fajtak . ]
csoportok fajtak ség
sorszama
Nagy, megnyult gdmbolyded,
President korai 1.,2.,13.,, 14, | szeptember kozepétél | magvavald, hamvas, enyhén savas, - Friss fogyasztasra.
kissé zamatos.
. Kozép- ot . o Nagy, gbmbolyded, magvavalo, . .
Sermina korai 1. julius kozepe-vége hamvas. Friss fogyasztasra
Ko6zépnagy, megnyult, hengeres Termése sokoldald
Ko6zép- augusztus vége, -0Z°pnagy, MCEAyuT, 1Engeres, felhasznalasra alkalmas: friss
Stanley o - ; részben magvavalo, erésen hamvas, - , _
idejli szeptember eleje Kevéshé fogyasztasra, bef6zésre,
evésbé zamatos. - .
mélyfagyasztasra.
Kézén- ,»Tul” nagy, hosszukas alaku,
Topend Plus Kor ali) - szeptember vége magvavalo, sokaig fan marad, kivalo --- Kivaléan tarolhato
iz{.
Topfive kozépkései 3 augusztus Hgsszuk?s—lfe{rekd.ed, hamvas, o F?lSS fogyasztasra és ipari
kdzepes izvilagy, illatos. célra.
Tophit kozépkorai - szeptember eleje Nagy, hOS.SZl,lk,a,s’ ma}g‘favalo --- Friss fogy %SZtasra’ sutoipari
hamvas, kivalo izvilagu. felhasznalasra.

I(+): Sharka virussal szembeni érzékenység mértéke; (-): Sharka virussal szembeni tolerancia mértéke; R: Sharka-virussal szemben rezisztens
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M4. tablazat: A K1 (kék) alcsoportba tartozo egyedek Jaccard szerinti hasonldsagi matrixa.

c ‘E’ ‘E’ g « 73 © c S c = ] < o o <
<5 7] 4 += ] o =

szilvafajtik |82 £ v2o08528 « £ 5 £ § Sco Z 8¢ S 8 £ ¥ ¢ 2z £ 5 _e
S 8 NEgBE2ce 5 =3 > c S =23 9 = N> w© 4 a c c o 5 S 2 02
2g 3 l2 ©@=Zgca 9 S ] < T ©=9 S T S= X e e 5 8 o3 & 9 2 B g
<ET m OEOEO0C2 W L I I I T30 » ¥ O O o o n n o = > N =

Althann ringlo 1

Bluefre 0,19 1

C.174

mirobalan 0,17 0,15 1

C.679

mirobalan 0,11 0,12 0,56 1

Cacanskalep. |0,50 0,32 0,05 0,06 1

Elena 0,25 0,29 0,16 0,11 0,35 1

Empress 0,16 0,31 0,18 0,16 0,19 0,30 1

Haganta 0,38 0,37 0,19 0,24 0,33 0,30 0,26 1

Hanita 0,24 0,50 0,15 0,13 0,28 0,23 0,36 0,32 1

Haroma 0,24 041 0,15 0,13 0,27 0,22 0,32 0,34 0,56 1

Hollandi szilva

C.940 0,14 0,24 0,12 0,09 0,15 0,19 0,20 0,19 0,24 0,20 1

Jojo 0,20 0,28 0,14 0,08 0,27 0,19 0,23 0,25 0,27 0,23 0,29 1

Katinka 0,50 0,21 0,18 0,15 0,32 0,23 0,22 0,33 0,20 0,27 0,15 0,30 1

Lészemii szilva | 0,18 0,22 0,21 0,11 0,24 0,45 0,27 0,29 0,24 0,30 0,17 0,23 0,24 1

Oka 0,11 0,19 o047 053 0,12 0,17 0,13 0,11 0,23 0,16 0,13 0,14 0,12 0,18 1

Presenta 0,22 0,26 0,13 0,08 0,25 0,26 0,27 0,26 0,40 0,42 0,21 0,27 0,28 0,30 0,10 1

President 0,17 0,47 0,13 0,11 0,23 0,26 0,50 0,30 0,59 0,43 0,28 0,24 0,17 0,31 0,14 0,51 1

Sermina 0,50 0,20 0,15 0,23 0,40 0,25 0,17 0,34 0,17 0,17 0,20 0,21 0,40 0,19 0,16 0,22 0,20 1

Stanley 0,29 0,46 0,11 0,11 0,44 0,56 0,35 045 0,33 0,29 0,23 0,29 0,21 0,20 0,11 0,27 0,30 0,29 1

Topend Plus 0,37 0,42 0,22 0,13 0,28 0,34 0,33 0,57 0,50 0,42 0,24 0,30 0,34 0,24 0,13 0,33 0,48 0,27 0,46 1

Topfive 0,43 0,21 0,24 0,11 0,37 0,27 0,18 0,28 0,19 0,23 0,20 0,20 0,37 0,29 0,11 0,24 0,17 0,32 0,26 0,33 1

Tophit 0,35 0,30 0,13 0,08 0,39 0,36 0,31 0,40 045 0,40 0,25 0,28 0,33 0,32 0,08 0,45 0,46 0,26 0,49 0,45 0,34 1

Victoria 0,15 0,22 0,13 0,10 0,12 0,22 0,24 0,23 0,21 0,21 0,72 0,26 0,18 0,15 0,10 0,16 0,22 0,21 0,23 0,24 0,20 0,20 1

Z.61d ringlo 0,09 0,27 0,06 0,06 0,20 0,18 0,26 0,28 0,26 0,20 0,15 0,16 0,07 0,36 0,06 0,23 0,33 0,17 0,22 0,23 0,16 0,28 0,16 1
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MB5. tablazat: A K2 (piros) alcsoportba tartozo egyedek Jaccard szerinti hasonlosagi matrixa.

1 5] - <
savamjtk |8 B. B By By E ER. D 5 £
os 58 s, =Y 58 3, 38 £ g Eg fg5 2 % 3 3
N N N o B2 NE N2 =5 E £ E¥ ES g g 3 2
a3 & @ @ & @Dz 8z &8 K& a & 82 G2 ¥ 3 £ B
Besztercei 105-58 1
Besztercei
Bb. 398 0,82 1
Besztercei Bt. 2. 0,88 0,72 1
Besztercei Nm.122. | 0,72 0,81 0,63 1
Besztercei Nm.150. | 0,68 0,77 0,60 0,95 1
Besztercei szilva 0,66 0,68 0,58 0,84 0,80 1
Biihler
Friihzwetschge 0,42 0,48 0,40 0,45 0,46 0,41 1
Duranci 0,41 0,47 0,38 0,48 0,45 0,44 0,28 1
Durké 0,35 0,40 0,33 0,41 0,42 0,37 0,30 0,73 1
Gomori nyakas 1. 0,35 0,40 0,32 0,46 0,48 0,37 0,29 0,25 0,23 1
Gomori nyakas 2. 0,35 0,40 0,32 0,46 0,48 0,41 0,29 0,25 0,23 0,90 1
Kecskeméti 101 0,37 0,38 0,38 0,39 0,40 0,31 0,35 0,23 0,25 0,31 0,31 1
Lengyel 0,38 0,40 0,40 0,37 0,34 0,29 0,33 0,19 0,18 0,33 0,33 0,27 1
Paczelt szilvaja 0,42 0,47 0,39 0,57 0,54 0,48 0,36 0,32 0,34 0,41 0,41 0,35 0,40 1
Tuleu gras 0,40 0,41 0,37 0,38 0,39 0,30 0,38 0,26 0,28 0,43 0,43 0,32 0,30 0,27 1
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MBG. tablazat: A K3 (z01d) alcsoportba tartozo egyedek Jaccard szerinti hasonldsagi matrixa.

2 - o T S %% 2 2 3 PR
2 = o = = = > N ~ © = > > >
. . s @ 2 = © = IS = = o D @ S = = =
Szilvafajtak k=) S < = Y Y > > s 4 > = o7 . 5 5 3
= > 3 o X L = = 'S ¢ s S 3 2 s = 3 g 3
o 5 5 5 2 2 2 2 S8 2P £ E =2 = Z S E
& 2 2 = & & = g L& ¥o 52 25 & 2 s 2
Beregi datolya 1
Bodi szilva 1. 0,33 1
Bodi szilva 2. 0,34 0,90 1
Elein éro 0,31 0,22 0,26 1
Fehérszilva 1. 0,33 0,30 0,34 0,39 1
Fehérszilva 2. 0,35 0,31 0,29 0,33 0,70 1
Fehérszilva 3. 0,34 0,27 0,25 0,36 0,74 0,88 1
Fehérszilva 4. 0,35 0,31 0,29 0,33 0,70 1,00 0,88 1
Francia
narancsszilva 0,42 0,27 0,28 0,25 0,27 0,28 0,25 0,28 1
Kokényszilva
CT 93 0,34 0,34 0,38 0,36 0,38 0,28 0,28 0,28 0,25 1
Mirabelle de
Nancy 0,25 0,35 0,40 0,27 0,25 0,17 0,17 0,17 0,26 0,45 1
Nemtudom
szilva P3 0,27 0,34 0,35 0,25 0,38 0,32 0,35 0,32 0,13 0,28 0,26 1
Sivaklo 0,28 0,29 0,33 0,62 0,55 0,38 0,41 0,38 0,26 0,33 0,27 0,33 1
Voros szilva 1. 0,37 0,43 0,44 0,47 0,41 0,35 0,37 0,35 0,34 0,64 0,40 0,37 0,40 1
Voros szilva 2. 0,40 0,42 0,43 0,41 0,36 0,30 0,33 0,30 0,33 0,73 0,38 0,33 0,35 0,89 1
Voros szilva 3. 0,37 0,43 0,45 0,35 0,30 0,39 0,35 0,39 0,35 0,58 0,36 0,28 0,30 0,77 0,75 1
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Hepehupas, vén Szilagyban

Hepehupas, vén Szilagyban,
Hét szilvafa arnyékaban
Szunnyadt lelkem ezer évet
Paraszt zsalyaként aludt el
S bus krizantém-fiirttel ébredt
Hepehupas, vén Szilagyban.

Hepehupas, vén Szilagyban
Hét szilvafa arnyékaban
Vart volna még ezer évet,
Mig id6 jon a csodakra.
Oh, jaj nekem, hogy folébredt
Hepehupas, vén Szilagyban.

Ady Endre
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KOSZONETNYILVANITAS

Mindenekel6tt halas koszonettel tartozom, Dr. Haldasz Julia témavezetomnek, aki mind
elméleti, mind gyakorlati tanacsaival irdnyitotta munkamat. Tisztelettel megkoszondm, hogy
megosztotta velem nélkiilozhetetlen szakmai tapasztalatait, ezzel is segitette tuddsom gyarapitasat.
Ezlton is halasan koszondm végtelen tiirelmét és segitOkész tamogatasat, batoritdsdit munkam
soran.

Koszonetet mondok Dr. Hegediis Attila Tanszékvezeté Urnak, hogy Dbiztositotta a
lehetdséget szamomra, hogy a kisérleti munkat a Szent Istvdn Egyetem Budai Campusa
Kertészettudomanyi Kardnak Genetika €s Novénynemesités Tanszékén végezhettem el, tovabba
koszondm nélkiilozhetetlen szakmai tudésat €s az eredmények kiértékelésében nyujtott segitségét.

Koszonetemet fejezem ki Dr. Toth Magdolna tanarnének és Dr. Kovacs Szilvianak, hogy a
Szent Istvan Egyetem Gyiimdlcstermd Novények Tanszék Soroksari Kisérleti Uzem és
Tangazdasag iiltetvényébdl a mintakat a rendelkezésemre bocsatotta €s tovabbi t4j- és hagyomanyos
fajtakat biztositottak a szamomra, tovabba koszonom nélkiilozhetetlen szakmai hozzajarulasukat a
munkdm soran.

Tovabbi koszonettel tartozom Dr. Surdanyi Dezsének, hogy biztositotta szdmomra a NAIK
Gyiimolcstermesztési Kutatointézet Ceglédi Kutaté Allomasardl a vizsgalataim soran felhasznalt
szilva tj- €¢s hagyomanyos fajtakat, illetve dnzetlen segitékészségét €s szakmai tdmogatasat.

Itt szeretném koszonetemet Kkifejezni baratndmnek Kerekes Adriennek ¢és Antal
Gabriellanak, az onzetlen segitékészségéért, szeretetteljes batoritasaért, valamint értékes szakmai
tanacsaikért.

Ko6szondm Chicki Melisanak, hogy segitett eligazodni egy kutatd laboratoriumban és
koszonom segitdkészségét, hiszen barmilyen kérdéssel fordulhattam felé.

Végezetiil, de nem utolsé sorban kdszondm a Genetika és Novénynemesités Tanszék osszes
munkatarsanak és hallgatéjanak mind a labormunkdm és tanszéken folytatott tevékenységem
soran nyujtott készséges segitségiiket €és azt a baratsagos és vidam légkdrt, amely a tanszéken toltott
idOmet végig jellemezte.

A kutatdst az Emberi Eréforrasok Minisztériuma UNKP-16-3-1.5 kédszami Uj Nemzeti
Kivalosag Programjanak valamint az OTKA K 112554 palyazat tdmogatasaval késziilt.

Végiil szeretném megkdszonni a csaladomnak, hogy megteremtették szamomra azt a biztos
¢és batoritd hatteret, amely nélkiil nehezen sikeriilt volna. A legnagyobb halaval a Jo Istennek
tartozom, hogy elég erdvel, kitartassal és bdlcsességgel aldott meg, hogy mindezt véghez tudjam

vinni.
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