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Roviditesek jegyzéeke

ACCaz - Acetil-koenzim-A-karboxilaz

ALS - AcetoLactate Synthase=acetolaktat-szintaz

ATP - Adenosine TriPhosphate= adenozin-trifoszfat

BAC - Bacterial Artificial Chromosome=bakterialis mesterséges kromoszém

BLAST - Basic Local Alignment Search Tool, szekvencidk azonositasara szolgald program
bp — base pair=bazispar

BSA — Bovine Serum Albumin=marha szérum albumin

CDS - CoDing Sequence=kodol6 szekvencia

CIB — Chloroplast Isolation Buffer=kloroplasztisz izolalo puffer

DNS - dezoxiribonukleinsav

DOGMA - Dual OrgenellarGenoMe Annotator, kloroplasztisz és mitokondrium genom

azonositasara szolgalo program

DTT - DiThioThreitol=ditiotreitol

EDTA - EthyleneDiaminetetraacetic Acid=etilén-diamin-tetraecetsav

EPSP — 5-EnolPyruvylShikimate 3-Phosphate=enol-piruvil-sikiminsav-5-foszfat
IRA, IRB - Inverse Repeat=forditott ismétlddés, plasztom két ismétlédo része
kbp — kilo base pair=kil6 bazispar

LSC - Large Single-Copy= hosszabb egykopias régio, plasztom legnagyobb része

NaCl — natrium chloride=natrium-klorid



NCBI - National Center for Biotechnology Information, adatbazis

NFW - Nuclease-Free Water=nukleazmentes viz

NGS — Next Generation Sequencing= Gj generacios szekvenalas

ORF - Open Reading Frame=nyilt leolvasasi keret

PCR- Polymerase Chain Reaction=polimeraz-lancreakcid

PPO - ProtoPorphyrinogen Oxidase=porotoporfirinogén-oxidaz

RCA - Rolling Circle Amplification=gordiil6 koros felszaporitas

rRNS — riboszomalis ribonukleinsav

RSCU - Relative Synonymous Codon Usage=relativ szinonim kodon hasznalat
SDS — Sodium Dodecyl Sulfate= natrium dodecil szulfat

SNP — Single- Nucleotide Polymorphism=egypontos-nukleotid-polimorfizmus
SSC — Small Simple-Copy=rovidebb egykopias régid, a plasztom legkisebb része
SSR - Simple Sequence Repeat=egyszerii szekvencia ismétlodés

Tris HCI - 2-amino-2-(hydroxymethyl)propane-1,3-diol-hydrochloride=2-amino-2-
(hidroximethil)propan hidrogén-klorid

tRNS — transzfer ribonukleinsav

ycf — chloroplast reading frames=kloroplasztisz leolvasasi keret



1 Kivonatok

1.1 Magyar nyelvii kivonat

Az tromlevelti parlagfii (Ambrosia artemisiifolia L.) kloroplasztisz

genomjanak szekvenaldsa €s elemzése

Az iiromleveli parlagfii a vilag szamos orszagédban jelen 1év6 invaziv faj. Jelentds karokat okoz
mezdgazdasagi €s egészségligyi szempontbol is. A gyom szabalyozasara alkalmazott
herbicidek legtobbje vagy a kloroplasztiszban hat vagy a fotoszintézisben meghatarozo
funkciot ellatd, a novény szdmara létfontossdgi kloroplasztisz gén miikodését gatolja. A
kloroplasztisz genom megismerése segitséget jelenthet a parlagfii gyomszabalyozasaval
kapcsolatos tovabbi kutatasokhoz, fejlesztésekhez. Vizsgalataink soran egy MiSeq platformot
hasznalva, els6ként allapitottuk meg az iromlevelti parlagfii kloroplasztisz genomjanak
(plasztom) szekvenciajat. A parlagfii cpDNS 152 215 bp méretii, és 114 gént tartalmaz, melyek
kozil 80 fehérjét kodold gén, 30 tRNS és 4 rRNS. A plasztom szerkezetére jellemzd két
ismétl6do szakasz (IRA és IRB) egyenként 24 929 bp, az LSC régio 84 399 bp, az SSC régiod
17 958 bp méretii. A kloroplasztisz genomok ismétlédéseinek elemzése soran hasznalt Reputer
program segitségével kapott eredmények sziirésére létrehoztuk a Clean Repeats elnevezésii
programot (http://cleanrepeats.georgikon.hu/). Azonositottuk a parlagfii plasztomjaban
talalhato mikroszatelliteket s filogenetikai elemzéseket végeztiink az rbcL, ndhF, atpB gének,
valamint az rpsl6 intron, illetve a psbD-trnT-GGU kozotti szekvenciak felhasznalasaval.
Megallapitottuk, hogy az rpsl6 intron nem alkalmas az Asterales rendben torténd rokonsagi

vizsgalatokra.



1.2 Abstract

Sequencing and analysis of the chloroplast genome of common

ragweed (Ambrosia artemisiifolia L.)

The common ragweed is an invasive species present in many countries in the world. Its pollen
is dangerous for health and the weed causes significant economical loss in agriculture. Many
of the herbicides which are used to control ragweed function in the chloroplast, and others block
essential chloroplast genes. Hence, understanding of the chloroplast genome of ragweed may
facilitate further research and development to control this weed. Using a MiSeq platform we
determined the chloroplast genome (plastome) of the common ragweed. The ragweed plastome
is 152 215 bp in size, and contains 114 genes, which constitute from 80 protein coding genes,
30 tRNA-s and 4 rRNA-s. Each of the two inverted repeat regions are 24 929 bp, the LSC region
is 84 399 bp and the SSC region is 17 958 bp in size. We have analaysed the repeats in the
plastome, and created a program, called Clean Repeats (http://cleanrepeats.georgikon.hu/), for

the filtering of results obtained with the Reputer repeat detector program. We identified the
microsatellites in the plastome. Phylogenetic analyses were performed using the rbcL, ndhF,
atpB, genes and the rps16 intron, as well as the sequence between the psbD-trnT-GGU genes.
It was found, that the rps16 intron is not applicable for phylogenetic analyses in the Asterales
order.


http://cleanrepeats.georgikon.hu/

1.3 Auszug

Sequenzierung und Analyse des Chloroplasten-Genoms von

Traubenkraut (Ambrosia artemisiifolia L.)

Traubenkraut ist eine invasive Art, die in vielen Lénder der Welt vorkommt. Sein Pollen ist
gefahrlich fiir die Gesundheit und das Unkraut verursacht erhebliche wirtschaftliche Verluste
in der Landwirtschaft. Viele der Herbizide, die zur Bekdmpfung der Ragweed verwendet
werden funktionieren im Chloroplasten, und andere blockieren essentielle Chloroplasten-Gene.
Daher kann das Verstdndnis des Chloroplasten-Genoms weitere Forschung und Entwicklung
erleichtern. Mit einer MiSeq-Plattform haben wir das Chloroplastengenom (plastom) des
Traubenkrautes bestimmt. Die Traubenkraut-plastom ist 152 215 bp grof3 und enthélt 114 Gene,
die aus 80 Protein-kodierenden Genen, 30 tRNA-s und 4 rRNA-s bestehen. Jeder der zwei
invertierten Wiederholungsbereiche ist 24 929 bp, der LSC-Bereich ist 84 399 bp und der SSC-
Bereich ist 17 958 bp grof3. Wir haben die Wiederholungen im Plastom analysiert und ein
Programm namens Clean Repeats (http://cleanrepeats.georgikon.hu/) erstellt, um die
Ergebnisse zu filtern, die mit dem Reputer Repeat Detector-Programm erzielt wurden. Wir
haben die Mikrosatelliten im Plastom identifiziert. Phylogenetische Analysen wurden unter
Verwendung der Gene rbcL, ndhF, atpB, rpsl16-Intron und der Sequenz zwischen den psbD-
trnT-GGU-Genen durchgefiihrt. Es wurde festgestellt, dass das rpsl6-Intron nicht fiir
phylogenetische Analysen in der Asterales-Ordnung geeignet ist.



2 Bevezetés és célkitizés

Az Eszak-Amerikabol szarmazo iiromlevelti parlagfii (Ambrosia artemisiifolia L.) a vilag
szamos pontjan el6fordul (Allard, 1943, Bassett és Crompton, 1974). Bolygatott és mivelt
terlileteken (Bassett és Crompton, 1974) vagy ahol optimalissd valtak a csirazasi feltételek
(fiatal parlagok, nyilt id6s parlagok, zart gyep, nyilt gyep, zart nyaras) (Csecserics és mtsai.,
2009) jellemz6 a jelenléte.

Hazankban Mark és munkatérsai altal 2016-ban végzett felmérés alapjan tobb mint 1,7 millidan
szenvednek a parlagfii pollen okozta allergiatol. Eredményeik alapjan, a novény altal kivaltott
tilérzékenységi reakcio (allergia) elsédlegesen a 1égzdérendszer irritacidjat okozza, de a betegek
kis hanyadanal borkitités, dermatitis is tapasztalhatdo. Tovabba, a parlagfii-allergia
legjellemz6bb tiinetei (nyalkahartya duzzanat, tiisszogés, orrfolyas) sok esetben kiegésziilnek
szemtiinetekkel és az orron jelentkez0 erés viszketési ingerrel. Az allergias reakciot
sulyosbithatja a nagyobb mennyiségben a légkorben jelenlévé széndioxid és egyéb
légszennyezés (Ziska és Caulfield, 2000; Singer és mtsai., 2005).

Kellemetlen egészségiigyi hatdsai mellett a parlagfiinek jelentds szerepe van a mezdgazdasagi
termelésben is, mint gyomnovény. Magyarorszagon a két legutdobbi szantofoldi
gyomfelvételezés alapjan, azaz 1995 6ta a legnagyobb boritottsagot adé gyomfaj (Novék és
mtsai., 2009). Minden olyan termesztett névény esetében, ahol a sor és tétavolsag illetve a faj
lassabb fejlddése miatt hosszabb iddbe keriil a lombfeliilet zarasa, ott a kultirnévények
potencialis versenytarsa a parlagfii (Kazinczi és mtsai., 2009). Els6dlegesen a kapaskultirdkban
(kukorica, napraforgod) okozhat komoly termés veszteséget tomeges jelenlétével (Kazinczi és
mtsai., 2007).

A parlagfii mag talajban tobb évtizedig megorz6do csiraképessége (Darlington, 1922), illetve
egy atlagos novény tobb ezres magproduktuma (Dickerson és Sweet, 1971; Béres és Hunyadi,
1980) hozzajarul ahhoz, hogy a talajban a parlagfii magbank nehezen és nagyon lassan tirithetd
ki.

A parlagfii er6s kompetitor (Kazinczi és mtsai., 2008b), ezért a termésbiztonsag szempontjabol
kiemelt fontossagu az id6ben torténd és megfeleld6 modon végrehajtott mechanikai, illetve
kémiai védekezés. A szintetikus gyomirt6 szereket el6szor az 1940-es évek végén kezdtek el

alkalmazni gabonafélékben (Pimentel és Peshin, 2014). Ugyanakkor, mar az 1960-as évek
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kozepétdl egyre tobb helyen észleltek herbicidrezisztenciat. A herbicidrezisztencia eredménye,
hogy a novény tuléli azt a gyomirtd szer mennyiséget, mely a faj normal populacidja szamara
letalisnak bizonyul (Hunyadi és mtsai, 2011). A parlagfiinél els6ként Kanada és az Amerikai
Egyesiilt Allamok kiilonbozé teriiletein regisztraltak tobb herbicid csoporttal szembeni
rezisztenciat, melyek a kovetkezoek voltak: fotoszintézis gatlok (atrazin, linuron) (Stephenson
¢és mtsai., 1990), ALS gatlok (Patzoldt és mtsai., 2001), EPSP szintetaz gatlok (Brewer és
Oliver, 2009) ¢s PPO gatlok (Rousonelos és mtsai., 2012). Tobbszorés rezisztenciakat is
tapasztaltak, melyek esetében ugyanazon novény EPSP szintaz gatlokkal és ALS gatlokkal
(Van Wely és mtsai., 2015), ALS gatlokkal és PPO gatlokkal (Rousonelos és mtsai., 2012),
ALS gatlokkal, PPO gatlokkal és EPSP szintaz gatlokkal szemben is rezisztens volt (Heap,
2019).

Novényvédelmi szempontbol a kloroplasztisz kiemelkedéen fontos, hiszen a herbicidek
meghataroz6 része a kloroplasztiszban zajlo szintetikus folyamatokat blokkoljak. llyenek az
acetil-KoA-karboxilaz (ACCaz) gatlok, az ALS gatlok, az EPSP szintaz gatlok, és a pigment
bioszintézist gatlok, mint a klorofillbioszintézis-gatld, a karotinoid bioszintézis gatlo, és a
plasztokinon bioszintézist gatld herbicidek, valamint a glutamin szintaz gatlok. A herbicidek
egy masik csoportja kozvetleniil a ndvény szamara létfontossagi kloroplasztisz gének
mikodését blokkoljak. Ez utobbiak a fotoszintézis gatlok, melyek hatasukat a PS-1 vagy a PS-
Il fotokémiai rendszerben fejtik ki (Hunyadi és mtsai., 2011).

A legjelentsebb fotoszintézis gatlok a triazin-szarmazékok. Ezek a kloroplasztisz psbA génje
altal kodolt D-1 elnevezésii fehérje egy aminosavdhoz kapcsolodva akadéalyozzdk a
fotoszintézis II. fotokémiai rendszerében az elektrontranszportot. Az érintett aminosavban
bekovetkez6 mutacio megakadalyozza, hogy a hatdéanyag a D-1 fehérjéhez kapcsolodjon, igy
annak miikodését nem tudja gatolni (Hirschberg és mtsai., 1984; Goloubinoff és mtsai., 1984).
Korabban laboratoriumunkban Cseh és Taller (2007) izolaltak a parlagfii psbA génjét és
meghataroztak a triazin rezisztenciat okozo mutaciot, valamint Matyas és munkatarsai (2011)
a rezisztencia gyors kimutatasara alkalmas PCR alapt eljarast fejlesztettek ki.

A kloroplasztisz genomban szamos, a ndvény szamara létfontossagii gén talalhato. Bar a
kloroplasztisz genom meglehetdsen konzervativ (Maier és Schmitz-Linneweber, 2004), az
egyes fajok kloroplasztisz génjei kozott eltérések tapasztalalhatok, mely tobbek kozott
rokonsagvizsgalatokat is lehet6vé tesznek. Mivel a kloroplasztisz altalaban a petesejten
keresztlil oroklédik (Tilney-Bassett, 1975; Hagemann, 2004), ez modot biztosit az anyai
szarmazas feltdrasara. Hosszabb tavon, a gyomndvények kloroplasztisz genomjanak részletes

ismerete alapul szolgalhat uj, hatékony herbicidek kifejlesztéséhez is.
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A fenticket figyelembe véve, jelen vizsgalataink soran célkitiizéseink az alabbiak voltak:

e a parlagfii kloroplasztisz genom (plasztom) szekvenciajanak a megallapitasa,

e aparlagfii kloroplasztisz genom szerkezeti elemzése,

e a parlagfii kloroplasztisz genom géntartalmanak vizsgalata,

e parlagfli kloroplasztisz gének/régiok filogenetikai elemzésekre val6 alkalmassaganak

vizsgalata

12



3 Irodalmi attekintés

3.1 Az iiromlevelii parlagfii bemutatasa

3.1.1 Taxonémia

Az tromlevel parlagfiit (Ambrosia artemisiifolia L.) az Asteraceae csaladba, ezen beliil az
Ambrosia nemzetségbe tartozik. A nemzetség mintegy 40 fajt foglal magaba (Kazinczi és mtsai,
2009). Ugyanakkor, a fajok viszonylag konnyen keresztezdnek, melynek koszonhetéen
interspecifikus hibridek (Wylie, 1915; Wagner és Beals, 1958) johetnek 1étre, ami neheziti az

egymastol vald elkiilonitést, rendszertani besorolast.

3.1.2 Szarmazas ¢s elterjedés

Az Ambrosia nemzetség Eszak-Amerika (Allard, 1943; Wagner ¢s Beals, 1938) déli és dél-
nyugati, szaraz (Sonora sivatag) és félszaraz teriileteir6l szarmazik (Payne, 1964). A nappal
hosszusag nagyban meghatarozza a parlagfii illetve a rokon fajainak a megtelepedését, mivel
rovid nappalos novény. Az Ambrosia nemzetség tagjai jellemzden a 45° és a 30° szélességi kor
kozott terjedtek el mind az északi, mind a déli féltekén. Ritan taldlhatéak meg az 50° szélességi
kor felett (Allard, 1943). Jelen van a parlagfii 6shazajiban Eszak-Amerikaban, valamint
invazids novényként Azsiaban, Europaban (Bassett és Crompton, 1974), Ausztraliaban, illetve
Eszak-Afrika bizonyos részein (Allard, 1943). A klimavéltozas a parlagfii elterjedésére
gyakorolt varhato hatasat vizsgalva tobb modell késziilt. Ezek alapjan, Europaban északi és

keleti iranyt megtelepedését jelzik eld (Storkey és mtsai., 2014; Cunze és mtsai., 2013).

3.1.2.1. A parlagfii eurdpai elterjedése

Eurépaban a XIX. szazad végétol tobb alkalommal is észlelték, de feltételezések szerint az
éghajlat és foként a mezOgazdasagi termelési viszonyok nem voltak kedvezéek a tartos

megtelepedéshez és elterjedéshez (Allard, 1943). Tartds megtelepedése az 1. vilaghaboru utan
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tapasztalhato Eurdpaban, elsésorban az Adriai-tenger kikotdibe foként Kanadabol érkezett
gabonaszallitmanyoknak koszonhetden, illetve terjedése, térnyerése a II. vildghabori utan
indult el, mely hazankban kiilondsen a nagylizemi ndvénytermesztésre valo attéréssel mutat
Osszefliggést (Szigetvari és Benkd, 2004).

A parlagfii az észak-curdpai orszagokban elszortan megtalalhato, de termést nem érlel a rovid
¢s hideg vegetacidos id6 alatt. Ezekre a teriiletekre jellemzden kiilonb6zé magtételekkel,
altalaban madareleséggel érkezik, ezért elsddlegesen madaretetok kornyékén figyelték meg
jelenlétét (Gudzinskas, 1993; 1997; Elvisto és mtsai.,2016; Evarts-Bunders és mtsai., 2012;
Elven és mtsai., 2012; Dahl és mtsai., 1999; Sommer és mtsai., 2015; Skjeoth és mtsai., 2009;
https://www.verspreidingsatlas.nl/0048#; Denderen és mtsai., 2010; Verloove, 2006; Ries €s
mtsai., 2013; Thommes, 2009; Sell és mtsai., 2006;
https://species.biodiversityireland.ie/profile.php?taxonld=29598 &taxonDesignationGroupld=
26).

A Pireneusi- és a Balkan-félsziget tobb pontjan is regisztraltak az el6fordulasat, de nem jelentds
egyedszamban (Domingues de Almeida és Freitas, 2006; Fernandez -Llamazares és mtsai.,
2012; Campos ¢és Herrera, 2009; Romero Bujan, 2007; Arianoutsou és mtsai., 2010).

A kelet-eur6épai orszagokban a parlagfii elterjedése valtozatos képet mutat. Mig
Fehéroroszorszag tobb pontjan is megtalalhaté a novény (Polikszenova és mtsai, 2012; Gusev,
2017) addig Ukrajnaban (Podberezko és mtsai., 2013) és Romaniaban (Hodisan és mtsai., 2009)
néhany kivételtdl eltekintve altalanosan elterjedt. Oroszorszag déli teriiletekein (Reznik és
mtsai., 2008), Bulgariaban pedig intenziv terjedése miatt az északi és a nyugati részeken valt
jellemzoéveé (Assyov és Petrova, 2006; Assyov és mtsai., 2012).

A Nyugat-eurdpai orszagokban a 2000-es évek elejétdl egyre er6sebb a térhoditasa, mint
példaul Németorszag illetve Ausztria déli és keleti részein (Buters és mtsai., 2015; Essl és mtsai,
2009). Svajc (Bohren és mtsai., 2006) és Szlovénia szamos, alacsonyabban fekvé részein is
megtalalhat6 (Jogan és Vres, 1998).

Hazanktol északra, a kelet-kozép-europal orszagokban elszortan fordul elé a parlagfii
(Tokarska-Guzik és mtsai., 2011; Rybni¢ek és mtsai., 2000). Szlovakiaban északi és északkeleti
iranyu terjedését irtak le (Hrabovsky és mtsai., 2016).

A Balkani térségben Bosznia-Hercegovina (Babi¢ és Trkulja, 2017) és Szerbia északi részein
altalanosan elterjedt invaziv faj (Konstantinovic ¢és mtsai., 2006). Montenegroban az
alacsonyabban fekvo déli és kozépso részeken észlelték (Stesevic és mtsai., 2014).

Eurdpédban a legfertézottebb teriiletek a kovetkezok: Horvatorszagban a Szava és a Drava

kozotti régio (Galzina és mtsai., 2010), Franciaorszag déli részén a Rhone-Alpes régié (Chauvel
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és mtsai., 2006), Eszak-Olaszorszagban a Po-siksag (Gentili és mtsai., 2017) illetve

Magyarorszag teljes teriilete néhany észak-keleti térség kivételével (Balogh és mtsai., 2007).

3.1.2.2. A parlagfii magyarorszagi elterjedése

A parlagfii magyarorszagi végleges megtelepedését valdsziniileg tobbszori megjelenése eldzte
meg. Ezt tamasztja ald, hogy bar az elsd feltehetden magot is hozott példanyt 1910-ben Orsova
mellett Javorka azonositotta, ugyanakkor a parlagfii az orszag mas pontjan is felbukkant ezt
megelézéen. Erre utal Thaisz megjegyzése, melyet Javorka 1910-es a n6vényrél szolo eléadasa
utan tett, miszerint 6 mar 22 évvel ezelott Budapesten is latta a novényt, de az rovidesen eltiint
(Moesz, 1910). Az 1920-as évek kozepétdl egyre tobb helyen észlelték a jelenlétét: a Csepel-
szigeten, Szigetszentmikloson, valamint Somogyban (Moesz, 1926), Budapesten és a
Nyirségben (Javorka, 1927). Boros 1938-ban mar, mint terjedé gyomként ir réla. Térhoditasa
tovabb folytatodik az orszag teriiletén: Tolna megye (Zsak, 1941), Gyér megye (Polgar, 1941),
Sopron kornyéke (Karpati, 1957), Alsonyék (Baranya megye) (Karpati és Karpatiné Nagy,
1959), Nyirség és kornyéke (Gondola, 1969). A 1960-as évekre a Dunantil majdnem teljesen
fert6zotté valt (Priszter, 1960). Nem tellik el husz év és a Duna-Tisza kézén valamint a
Tiszantal északi és déli részén altalanosan elterjedt lett (Béres és Hunyadi, 1980). 1981-es
adatok alapjan Magyarorszagon mindenhol el6fordul kivéve a Tiszantal egy kisebb kdzépsé
szakaszat, az Eszaki-kozéphegység északi részét és a néhany aprobb nyugati hatirmenti
teriiletét. Ezeken a teriileteken valosziniileg klimatikus tényezok miatt nem terjedt el (Béres és
Hunyadi, 1991). A 2000-es évek elejére a parlagfii hazankban altalanosan jelen 1év6 faj (Béres,

2003), bar a fert6zottségi/elterjedtségi szint eltéréen alakul az orszagban (1. abra).
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Parlagfuvel fertozott terlletek
Magyarorszagon
2004
(A Névény- és Talajvédelmi Szolgalatok
adatai alapjan]

A fert6zottség mértéke
és
a boritasi % :

nem fert6zott
B elsfordul  (0-1%)
gyenge (2-10%)
[ kozepes (11 - 25 %)

100 Komles B eos (25 % felett)

NTKSZ
Ténnformatka Laboratooum
2004. december 6.

1. dbra Parlagf(i fert6z6ttség Magyarorszagon (forras: Dancza, 2006)
Jelmagyarazat: vilagos szin a nem fertézott, zold eldfordul (0-1%), sdarga gyenge (2-10%),
mustar szin kozepes (11-25%), piros erds (25%) fertézottségi kategoriakat jelolik zarojelben a

boritasi szazalékkal.

Az erésen fert6zott teriiletek Somogy, Baranya, Bacs-Kiskun, Szabolcs-Szatmar-Bereg és
Hajdu-Bihar megyékben taldlhatok (Dancza, 2006).

Nagymeértékli elterjedése tobb okra vezethetd vissza, ugymint a ndvény bioldgidja, nem
megfeleld termesztéstechnologia, tulajdonviszonyok valtozasa, klimavéltozas (Kazinczi és
mtsai., 2012). A biologiai okok k6zott meg kell emliteni jelentds mértékii biomassza termelését
(Béres, 1981; Kazinczi, 1993; Kazinczi és mtsai., 2008a), melynek fontos szerepe van
kiemelked6 kompeticios képességében (Kazinczi és mtsai., 2007; Kazinczi és mtsai., 2008b).
Molekularis vizsgalatok alapjan feltételezhetd, hogy a hazai parlagfii populacio inkabb kanadai

eredetli, mint amerikai egyesiilt allamokbeli (Cseh és Taller, 2008).

3.1.3 Az iirdmlevell parlagfi morfoldgiai jellemzoi

Az iirdmleveli parlagfii magassaga 5-200 cm kozott valtozik. Habitusa az el nem agazotol az
erOsen elagazoig terjedhet. Szara gyengén vagy erdsen szOrozott. Levelei szarnyaltak, rovid
levélnyéllel rendelkeznek, melyek levélallasa feliil szort, mig alul keresztben atellenes (Bassett

¢s Crompton, 1974).
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Egylaki, valtivard novény, az egyivari viragok a ndvény Kiilonb6zé részein fejléddnek ki (2.
abra). A termds viragok a felsé levél honaljakban és a porzos fiirt fészkei alatt talalhatoak
egyesével vagy kis csoportokban. A porzés viragok (10-100 darab) fészkekben iilnek. A
fészkek flirtbe rendezddnek a hajtasok végén (Bassett ¢s Crompton, 1974).

A termés (egymagvu kaszat) alakja ovalis, k6zépen kicsucsosodik (3. abra). A k6zépsé részt

kis tiiskék veszik koriil. A novények nagy valtozatossagot mutatnak méret, levélforma,

sz0rozottség s a viragzas tekintetében (Bassett és Crompton, 1974).

2. abra Parlagfii termés (fehérrel bekarikdazva) és porzds viragainak elhelyezkedése.
(sajat fénykép, Cserszegtomaj, 2014.08.28)
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3. abra Parlagfii termése (sajat fénykép, Keszthely, 2019.01.09)

3.1.4 Az iirdmlevell parlagfli biologidja

A parlagfii az egyéves kétszikii fajok csoportjaba tartozik. Mig Eszak- Amerikdban végzett
vizsgalatok alapjan egy névény magproduktuma 3 000 és 62 000 darab kozotti (Dickerson és
Sweet, 1971), addig Magyarorszagon egy kdzepes méretli névény koriilbeliil 3 000 magot hoz
(Béres és Hunyadi, 1980). Hazankban magok a talaj fels6é 0,5-6,5 cm-es mélységébdl mar
marcius végén kezdenek csirdzni, de tobbségiik csak aprilisban és majusban kel ki. A fény
kisérleti eredmények szerint segiti a magok csirdzasat (Béres, 2004). A magok
¢letképességének tesztelésére 1879-ben Beal allitott be kisérletet. Tobb gyomnovény magjat,
koztik a parlagfiiét is, 50 cm mélyre helyezte el. A vizsgalatok alapjan magja még 40 év
elteltével is megorizte életképességét (Darlington, 1922). A parlagfii a révidnappalos novények
kozé tartozik (Allard, 1943). A porzos viragok 7-10 nappal el6bb nyilnak a termds viragokhoz
képest. A him ivaru viragok pollenszorasa julius kdzepét6l indul, de az augusztusi f6 viragzasi
szezonban éri el legnagyobb értéket (Béres és mitsai, 2005). Szélbeporzastt ndvényként
(Wodehouse, 1935) nagy mennyiségii pollent termel (Fumanal és mtsai., 2007). Ennek mértékét
vizsgalatok alapjan a kelési 1d6 jelentdsen befolyasolja. Magyarorszagi viszonyok kozott, ha a
parlagfii aprilisban kel ki, akkor atlagos novényenkénti pollen termelése meghaladja a 6
milliard pollenszemet, viszont augusztusi keléskor ez mindéssze 6 millio koriilire, azaz mintegy
ezredére csokken le (Kazinczi és Béres, 2008). Szeptember végétol mar érett kaszatok vannak

a novényeken (Béres és Biro, 1993).
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3.1.5 Az iiromlevell parlagfii jelentdsége

3.1.2.3. A parlagfii mezégazdasagi jelentosége

A parlagfii megjelenhet gabona mezokon, mivelt €s bolygatott teriileteken, parlagokon,
legel6kon illetve utak mentén is (Bassett és Crompton, 1974; Priszter, 1960). A parlagfii
komoly versenytarsa lehet a kukoricanak (Varga és mtsai., 2000) és a napraforgonak (Ozaslan
¢s mtsai., 2016). Vizsgalati eredmények szerint, bar a napraforgd jobb kompetitor az A.
artemisiifoliaval szemben, mint a kukorica (Kazinczi és mtsai., 2007), mégis a napraforgobol
valo irtdsa nehezebb. Ennek oka, hogy kozeli rokonok, igy herbicidtolerans hibrid vetémag
alkalmazasaval érhetd el csak j6 eredmény. Ugyan vannak megfeleld hatéanyagok a
preemergens védekezéshez, de ezek egyrészt elegendé bemosod csapadékot igényelnek,
masrészt a parlagfii mélyebbrdl is kikelhet, mint amilyen mélyen a gyomirtd szerek ki tudjak
fejteni a hatasukat (Kazinczi és mtsai., 2009). A talaj nedvessége és a gyomnovény kelésének
idépontja fontos befolydsold tényezd példaul a szdja termése szempontjdbdl. A széraz
vegetacios idOben a szoja kelését kovetden 2 vagy tobb hét gyommentességre van sziikség a
normal terméshez. Megfeleld talajnedvességi viszonyok mellett ehhez képest tobb mint kétszer
annyi id6 kell (Coble és mtsai., 1981). Szdjaban nagy parlagfii stirtiség (30 feletti db/m?) mellett
65-70%-0s, kisebb stirtiség (1-10 darab/m? ) mellett 2-40%-os terméskiesést regisztraltak
(Weaver, 2001). A parlagfii kompeticios veszélyessége a termesztett kultaraban a gyom
mennyisége mellett meghataroz6 modon fiigg a termesztett novény parlagfii keléskori
fejlettségi allapotatol. A fentiek mellett a parlagfii jelent6s termésveszteséget okozhat még
burgonydban (Delali¢ és Jogi¢, 2009), cukorrépaban (Radoj¢i¢ és mtsai., 2018),
foldimogyoroban (Clewis és mtsai., 2001) illetve csillagfiirtben (Béres, 1985) is.

A fehérbabban kozel egyideji kelés esetén 1,5 darab parlagfii folydméterenként 10-22%-0s,
mig ennél nagyobb boritottsagnal 16-52%-os termésveszteséget okozott. Viszont, ha a parlagfii
csirazasa a bab 3-4 leveles allapotaban volt, nem tapasztaltak termésveszteséget (Chikoye és
mtsai., 1995).

A termo6foldeken integralt gyomirtassal tobb év alatt jelentds mértékben redukalhatdé a
parlagfiimag talajban 1év6 mennyisége. A herbicidek hasznalata mellett a mechanikai mészerek
koziil a tarlohantasnak is fontos szerepe van a gabonatarld vagy mas korai betakaritasa novény

utan maradt teriilet gyommentesen tartdsdban. Az id6ben elvégzett tarlohantds egyrészt
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megakadalyozza a parlagfii magérlelését, masrészt tobbszori alkalmazasaval csokkenthetd a
talaj gyommag tartalma (Béres, 2004; Béres és mtsai., 2005).

Magyarorszagon a 1947-t61 kezdve rendszeresen zajlik a szant6foldeken gyomfelvételezés. Az
iromlevelll parlagfii mar a 90-es évek kozepétdl a legnagyobb boritottsadgi szazalékot (4,7%)
érte el és igy az elsO helyre keriilt a gyomok fontossagi sorrendjében. Tiz évvel késobbi felmérés
(Novak és mtsai., 2009). Az 5,3%-0s boritottsag (hazank Osszes szantofoldje 6,5 millid ha)
345.000 hektaros teriiletet jelent. Ha hektaronkénti arbevételt 250 000 Ft-nak vessziik a
fert6zott kulturakban, akkor a parlagfii éves szinten tobb mint 86 milliard Ft-os kiesést

eredményezhet (Kazinczi és mtsai., 2009).

3.1.2.4. A parlagfii egészseégiigyi jelentosege

Az tirdmleveli parlagfii a legerésebb pollenallergiat kivalté novények egyike (Allard, 1943). A
viragzasi szezonban nagy mennyiségii pollen termelése (Fumanal és mtsai., 2007), illetve Kis,
18,3 pm atmérdji (Wodehouse, 1935) pollenje miatt nagyobb tavolsagokra is eljut. Ezt
tdmasztja ala, Stach és munkatarsainak (2006) vizsgalata, mely szerint a Lengyelorszagban
mért pollen mennyiséget jelentds mértékben ndvelte a déli, parlagfiivel erdsen fertézott
teriiletekrol érkezé 1égtomeg.

Az Amb a | (Antigen E) a parlagfii f6 allergénje, mely a parlagfii pollenre érzékenyek 90%-nal
valt ki allergias reakciot (King és mtsai., 1964; Rafnar és mtsai., 1991). A parlagfii pollen
allergizal6 hatasat j6 mutatja, hogy a levegd alacsony pollen tartalma (5 pollen szem/m?) esetén
i, az érzékenyebbeknél mar allergias tiineteket valthat ki (Déchamp és mtsai., 1997). A
parlagfii altal okozott allergia jellemzden borgyulladéast (Brown és mtsai., 1931) és sz€nanathat
(Groulx, 1954) idézhet el6. Bizonyitottak kereszt-allergia kialakulasat az Ambrosia, Artemisia
¢és a Matricaria pollenjével (Subiza és mtsai., 1989), illetve a parlagfii pollen és banan, valamint
kabakosok (gorogdinnye, sargadinnye, cukkini, uborka) fogyasztasa esetén (Anderson és
mtsai., 1970; Enberg és mtsai., 1987). Magyarorszagon az ANTSZ Aerobidlogiai Halozata
folyamatosan méri a levegd pollen tartalmat. A kiiszobértéket 30 pollen szem/m3-ben
hataroztak meg, mely a legtobb esetben mar indukalja az allergids panaszokat (Apatini és
mtsai., 2013). Az Amerikai Egyesiilt Allamokban 2005 és 2006 kozott végzett felmérés alapjan
a lakossag 15-20 %-a érzékeny a parlagfii pollenre (Salo és mtasi, 2014).
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Ziska és Caulfield 2000-ben illetve Singer €s munkatérsai 2005-ben végzett vizsgalataik soran
megallapitottak, hogy a parlagfii a megnovelt CO2 hatasara tobb pollent termelt és a 6 allergén
(Amb a 1) aranya is n6tt a pollenen beliil. A kapott eredmények alapjan feltételezték azt is, hogy
a klimavaltozas kedvezdtlen iranyba befolyasolhatja a szezonalis allergias megbetegedéseket.
Eurépaban a parlagfiire allergiasok szama emelkedé tendenciat mutat: Eszak-Olaszorszagban
20 év alatt 24%-161 70%-ra nétt az allergidsok csoportjaban a névény pollenjére érzékenyek
szama (Tosi és mtsai., 2011). Thibaudon és munkatarsai altal 2010-ben publikalt eredményei
szerint bar Franciaorszagban 2005 és 2008 kozott az orszagosan 46% koriili volt a ndvényre
érzékenyek aranya, a parlagfiivel leginkabb fert6zott teriileteken (Rhone melletti részek)
66,5%-1r61 79,4%-ra emelkedett az allergias panaszokkal rendelkez6k szama. Hasonldan
Olaszorszaghoz Ausztridban is tobb mint kétszeresére nétt, 8,5%-r6l 17,5%-ra, a parlagfiire
allergiasok aranya 1997 és 2007 kozott (Hemmer és mtsai., 2011). Bar Magyarorszagon 1970-
ben a parlagfii esetében ritkasagnak szamitott a pozitiv bortteszt eredmény (1%), az 1990-es
évek végére ez az érték 55-80%-ra emelkedett az allergiasok korében (Erdei és mtsai., 1998).
Egy 2007-ben végzett vizsgalat alapjan sem javult jelentds mértékben a parlagfii pollenre
érzékenyek aranya, mivel 16% ¢és 57% kozotti volt a parlagfiire IgE specifikus valaszt adok
szama (Paldy és mtsai.,2007). Hazankban a lakossag 22%-a szenved valamilyen parlagfii
okozta megbetegedésben (Mark és mtsai., 2016).

Magyarorszagon 2005-ben hozzavetleg 17 millidard Ft volt a léguti tiineteket mutato
allergiasok kezelési koltsége (Nékam és Paldy, 2008), mely dontd részben a parlagfii pollennek
kdszOnhetd. A termésveszteség miatti 86 milliard forinttal egyiitt igy, mar évi mintegy 100

milliard forintos kar vezethetd vissza az tirdmlevelii parlagfiire.

3.2 A kloroplasztisz

3.2.1 Helye, szerkezete, funkcioja

A kloroplasztisz a plasztidok csoportjaba tartozik, melyek az altaluk tartalmazott szinanyagok
szerint kiilonb6z6 kategoriakba sorolhatéak. Kromoplasztok karotinoidokban gazdagok, a
sarga, narancs ¢s a piros szin kialakitasaért feleldsek a viragokban illetve a gytimolcsokben. A
leukoplasztokban nincs szinanyag, elsddlegesen raktdrozo feladatot latnak el. A

kloroplasztiszok neviiket a klorofill tartalmuk alapjan kaptak (Cooper, 2000).
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A novényi sejt a citoplazmajaban sejtenként altalaban mintegy 100 darab kloroplasztisz
talalhato meg (Nobel, 2009), de szamukat kiilonb6z6 tényezok, példaul a ndvény fejlettségi
allapota is befolyasolhatja (Possingham és Sauer, 1969; Lamppa és mtsai.,, 1980). A
kloroplasztiszt kettds membran veszi koriil, melyen beliil talalhato a tilakoid membran rendszer.
A belsé és a tilakoid membran rendszer kozotti rész a sztroma, ahol a kloroplasztisz genetikai
allomanya is talalhato (Cooper, 2000). A kloroplasztiszok atmérdje jellemzden 3-10 pm kdzotti,
mely fajonként eltérd lehet (Flindt, 2006). Az endoszimbidta elmélet szerint a kloroplasztisz az
cukariota sejtbe keriilt cianobaktériumokbol alakult ki (Mereschkowsky, 1905; Margulis,
1970).

A kloroplasztisz nemcsak a fotoszintézisnek a helye, hanem részben, a fotorespiracionak is.
Szerepe van a klorofill, a karotinidok, az a-tokoferol (E vitamin), a plasztokinon és a fillokinon
(K vitamin), a zsirsavak és lipidek bioszintézisében, a nitrogén asszimilacioban és szamos
aminosav szintézisében, a kén és oxigén anyagcserében illetve oxidativ reakciokban

(klororespiracio) (Wise, 2007), azaz a ndvényi sejt 1étfontossagu szervecskéje.

3.2.2 A kloroplasztisz genom (plasztom)

A Kloroplasztisz rendelkezik sajat genommal (plasztom) (Cooper, 2000), melybdl hozzavetéleg
100 darab van egy kloroplasztiszban (Maier és Schmitz-Linneweber, 2004), de szamukat
befolyasolja a sejt életkora is (Boffery és Leech, 1982; Oldenburg és Bendich, 2004a). A
plasztomot alkotd kettds szali DNS hosszlisaga altalaban 120-160 kbp (Palmer, 1991),
szerkezetére jellemz6 cirkularis (monomer, multimer) forma mellett a linearis is jelen van
(Herrmann és mtsai., 1975; Kolodner és Tewari, 1975; Oldenburg és Bendrich, 2004b; Shaver
¢és mtsai., 2008), melyeknek az aranya fajonként valtozik (Lilly és mtsai., 2001). A plasztom
tartalmaz két forditottan ismétl6dé szakaszt (Inverted Repeat: IRA, IRB), mely a szarazfoldi
novényeknél altaldban 20-30 kbp hosszisaga (Palmer, 1991). A két ismétlddd rész kozott
talalhato a hosszabb egykopias régio (Large Single-Copy: LSC) és a rovidebb egykopias régid
(Small Single-Copy: SSC). A kloroplasztisz genom hozzavetdleg 120 gént tartalmaz. Ezek
négy rRNS-t, harminc tRNS-t, a fotoszintézishez sziikséges fehérjéket és tovabbi (ATP-szintaz,
Rubisco alegység, stb.) a novény szamara fontos proteineket kodolnak. A kloroplasztisz
szamara sziikséges fehérjéknek 90%-a sejtmagban van kodolva, melyek a citoplazmaban
képzddnek és innen a hozzdjuk kapcsolodod tranzit peptid szakasz segitségével jutnak el

rendeltetési helyiikre (Cooper, 2000).
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3.1.2.5. AKkloroplasztisz genom meghatdrozasanak kiilonbézé modjai

Az NCBI (National Center for Biotechnology Information) adatbazisaban tobb mint 2000
kloroplasztisz genom szekvencia talalhato. Jelent6s résziiket az elmalt néhany évben toltotték
fel (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/browse#!/organelles/). Ebben nagy szerepe van az
NGS (Next Generation Sequencig) technologia megjelenésének és elterjedésének. Elénye a
hagyomanyos Sanger szekvenalashoz viszonyitva a nagyobb atereszté képesség, gyorsasag
(Margulies és mtsai., 2005) és az alacsonyabb koltség (Dias-Neto és mtsai., 2009). Teljes
plasztom meghatarozasahoz kezdetben a kloroplasztisz DNS kivonasat, restrikcios enzimmel
torténd emésztését és klonozasat kovetéen Sanger szekvenalast hasznaltak (Shinozaki és mtsai.,
1986). Késobb a DNS kozvetlen emésztése helyett eltérd izolalasi modok jelentek meg. A
kloroplasztisz genom nagyméretti részeineck PCR amplifikaciojakor a levélbél kivont teljes
(nemcsak kloroplasztisz DNS-t tartalmaz6) DNS-t nagyméreti PCR terméket (20-40 kbp) ado
kloroplasztisz szekvencidkra tervezett primerekkel szaporitottdk fel. A PCR termékeket
tisztottak, beklonoztak, szekvenaltadk és végiil a leolvasasok alapjan rekonstrualtak a
plasztomot. Ha a leolvasasok nem fedtek at, akkor a hianyzo részeket ujabb PCR-ek
segitségével szaporitottak fel és szekvenaltak (Goremykin és mtsai., 2003).

A gytrt alaku kloroplasztisz DNS-ek felszaporitasara épit az RCA (Rolling Circle
Amplification) elnevezésii szekvenalasi stratégia. Ez a PCR amplifikaci6tdl annyiban tér el,
hogy nincs sziikség specifikus primerekre, hanem a Phi29 polimerazzal a DNS felszaporitasa
izotermikus folyamat soran gyakorlatilag folyamatosan torténik, és a kapott termék kozvetlentiil
szekvenalhato (Dean és mtsai., 2001).

Egy masik mddszer soran a kloroplasztisz DNS-b6l 100-150 kbp méretii fragmentumokat
tartalmaz6 BAC (Bacterial Artificial Chromosome) (Daniell és mtsai., 2006) vagy 40-50 kbp
méretll fragmentumokat tartalmazé Fosmid (bakterialis F-plazmid alap) konyvtarakat
készitenek, majd azokat szekvenaljak (Kim és mtsai., 20006).

Késoébb a kiilonbozo platformokon végzett NGS technologia alkalmazasa valt altalanossa a
szekvencia meghatarozasara (Cronn és mtsai., 2008; Atherton és mtsai., 2010). Ennek 1ényege,
hogy a teljes (sejtmagi, mitokondrialis, kloroplasztisz) DNS-t megszekvenaljak. Ezt kovetéen
véalogatjdk ki az ismert kloroplasztisz genom szekvencidk alapjan a plasztomot tartalmazo
leolvasasokat, majd a szlirt leolvasasokat de novo kontigokba rendezik, végiil referencia

genomhoz illesztik azokat. (Yang és mtsai., 2010)
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3.1.2.6. AKkloroplasztisz genom oroklodése

A zarvatermOk csoportjaban a plasztidok anyai 6roklédése a jellemz6 (Bauer, 1909; Correns,
1909; Renner, 1936; Tilney-Bassett, 1975; Hagemann, 2004). Az anyai 6roklédésnek a
kovetkez6 okai lehetnek: a meidzis soran nem keriil plasztid a generativ sejtbe (Cass és Karas,
1975; Schroder, 1985), illetve, ha van plasztid a generativ sejtben, akkor az, az érés soran
degeneralodik (Clauhs és Grun, 1977). Eléfordulhat, hogy a himivarsejt tartalmaz ugyan
plasztidot, de az a megtermékenyitésekor nem keriil a petesejtbe, mivel a himivarsejt sejtmag
része jut csak be, a citoplazma része nem, mely a plastidokat is tartalmazza (Mogensen, 1988).
Az esetek kis hanyadaban eléfordulhat, hogy az anyai mellett az apai plasztidok is (biparental)
részt vesznek a zigdta plasztomjanak kialakulasaban (Bauer, 1909; Corriveau és Coleman,
1988). Ugyanakkor, példaul az Actinidia nemzetség interspecifikus hibridjei (A. arguta ’Issai’
X A. deliciosa; A. chinensis X A. klomika) esetében megfigyeltek apai 6roklodést is (Cipriani
¢s mtsai., 1995).

3.1.2.7. Mutacio

A Kloroplasztisz genom szerkezete és a gének sorrendje nagyfokt konzervaltsigot mutat a
kiilonbdz6 novénycsoportoknal (Maier és Schmitz-Linneweber, 2004). Ezzel szemben a masik,
sejtmagon kiviili, DNS-sel rendelkez6 sejtszervecske, a mitokondrium genom szerkezete és a
gének elrendezddése jelentds eltéréseket mutat kozeli fajoknal is (Lonsdale €s mtsai., 1988). A
plasztomban gyakoribbak a pontmutaciok és ritkabbak az wjrarendez6dések a novényi
mitokondrium genomhoz viszonyitva (Palmer és Herbon, 1988).

A Kloroplasztisz genom ismétlddo szakaszain (IRA ¢és IRB) joval kisebb a SNP-k (Single
nucleotide polymorphism) aranya, mint a plasztom t6bbi részén (Clegg és mtsai., 1984; Wolfe
¢és mtsai., 1987). A mutacio sok esetben abnormalis megjelenést és fejlddést okoz a novényben
(Griffiths és mtsai., 2000), ezért eléfordulasuk ritka. A mutacio kovetkeztében kialakulhat a
heteroplazmia, mely soran a sejtek a vad és a mutans DNS-t is tartalmazzak (Lodish és mtsai.,
2000). Mivel a kloroplasztisz jellemzden anyai 6roklodési, ezért heteroplazmas petesejtbol
kiindulva a mitotikus sejtosztodaskor, az utédsejtekbe a mutans DNS-t tartalmazo

sejtorganellumok bekeriilésével, majd felszaporodasaval az eredetitdl eltéré vagy kevert
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fenotipusok (példaul levélszin) jelenhetnek meg. Ezt a jelenséget citoplazmas szegregacionak
nevezzik (Dedk, 2014).

A plasztidoknal a mutacié fenotipus szinten is megjelend valtozasokat eredményezhet. A
levélszin modosulas (fehér) bekovetkezhet tranzicio (C bazis cseréje T-re) (Avni és mitsai,
1989), delécio és tjrarendezddés (rearrangement) (Day és Ellis, 1984) ttjan. Tovabbi példak a
parlagfiitben bekovetkezet mutaciokra: a herbicidrezisztencia kialakulasa a psbA génben tortént
pontmutaciéo eredménye (Hirschberg és mtsai.,, 1984; Goloubinoff és mtsai.,, 1984). A
linkomicin gatolja a fehérje szintézist a plasztiszok riboszomain (Cséplé és Maliga, 1982),
viszont a 23S rRNS génben bekodvetkezett pontmutacio (elsédlegesen A-rol G-re térténd bazis
csere) hatasara antibiotikum rezisztencia alakult ki és igy a linkomicin mar nem tud
inhibitorként miikddni (Cséplé és mtsai., 1988). Az rbcL gén esetében vizsgalatok soran tobb
tipusi mutaciot is azonositottak, amik miatt a gén inaktivva valt. Winter és Herrmann (1988)
kereteltolodast okozd (frame shift) mutaciot észleltek 5 bazis (TTAAC) delécidja
eredményeként illetve Dron és munkatarsai (1983) pontmutaciot (G-rél A-ra torténd bazis

csere) detektaltak, mely aminosav valtozast idézett elo.

3.1.2.8. A plasztom gyakorlatban valo felhasznalasa

A plasztiszok biotechnoldgiai hasznositasa szamtalan lehetdséget rejt magaban. Az egyik ilyen
a mezOgazdasagi célu felhasznalas, hiszen az anyai 6roklédés miatt a plasztid genomba
bejutatott transzgén pollen utjan nem keriilhet 4t mas rokonnévénybe, azaz nem szokhet meg
(Hagemann, 2004). Ilyen moddon alakitottak ki kiilonb6zd fajoknal herbicidrezisztenciat
(Daniell és mtsai., 1998), korokozokkal szembeni rezisztenciat (DeGray és mtsai., 2001) vagy
rovar ellenes hatast (McBride és mtsai., 1995). A biotikus mellett abiotikus stresszel szembeni
ellenalloképesség javitasat is célul tlizték ki, igy szarazsagtiiré (Lee és mtsai., 2003) illetve
sotliré (Kumar és mtsai., 2004) novényeket hoztak létre. A talajok nehézfém mentesitésére
szamos eljaras létezik, de ezek altalaban koltségesek, ezért vizsgalatokat végeztek a névények
fitoremediacioban valé felhasznalasara (Ruiz és mtsai., 2003). A plasztiszok hasznos segitséget
jelenthetnek a nemesités soran is, hiszen a hagyomanyos reziszencia-nemesitésnél gyorsabb
megoldast jelent a protoplasztok fuzidjaval Iétrehozott Szomatikus hibridek hasznalata (Fock és
mtsai., 2000).

A mezOgazdasagi hasznositds mellett gyogydszatban hasznalt fehérjék termeltetésére is

alkalmas a plasztom. A terapias célokat szolgaldo human szomatotropin (Staub és mtsai., 2000)
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vagy a human szérum albumin (Fernandez-San Millan és mtsai., 2003) kloroplasztiszokban
termeltetése biztonsdgosabb €s olcsobb megoldast jelenthet az eddig alkalmazott mdodokkal
szemben. Tovabbi példa gyogyaszati felhasznalasra az eheté vakcina eldallitasat célzo
vizsgalatok koziil a kolera toxin B alegységgel (Daniell és mtsai., 2001) végzett kisérlet.

Az emberi taplalkozas szempontjabol fontos anyagok kloroplasztiszokkal valo termeltetésével

szintén végeztek sikeres kisérletek. Ezekre szolgalnak példakét a kovetkezdek: az A
provitaminjanak szint emelése a paradicsomban (Romer és mtsai., 2000), zsirsav termelés
novelés a burgonyaban (Klaus és mtsai., 2004).

Bioreaktorként hasznosithatok kiilonboz6 anyagok elballitasara is, mint példaul
polihidroxibutirat szintézisére, mely a jovoben bioldgiai Giton lebomold milanyagként akar a ma
hasznalatos poliésztereket valthatna fel (Lossl és mtsai., 2003).

A konzervalt Kloroplasztisz genom alkalmas fajok azonositasra (DNA barcoding) (Kress és

Erickson, 2007), mikroszatellitek segitségével populaciogenetikai vizsgalatok elvégzésére
(Powell és mtsai.,, 1995; Powell és mtsai., 1995a), valamint evoluciés és filogenetikai
vizsgalatokra (Clegg és Zurwaski, 1992). Kezdetben a plasztom restrikcios térképezése (Jansen
¢és mtsai., 1990; Olmstead és Palmer, 1992), és az rbcL gén szekvenciajanak hasznalata volt
jellemz6 (Doebley és mtsai., 1990; Soltis és mtsai., 1990). Késobb tovabbi géneket: ndhF
(Olmstead és Sweere, 1994), atpB (Hoot és mtsai., 1995), matK (Johnson és Solits, 1994) is
hasznaltak a fajok rokonsagi kapcsolatainak megallapitasara. Az intronok: rps1l6 (Oxelman és
mtsai., 1997 ), rpl16, rpoC1 (Small és mtsai., 1998) és a nem-kodolo régiok (intergenic spacier
region): atpB-rbcL (Goldenberg és mtsai., 1993), trnL-trnF (Small és mtsai., 1998), psbD-trnT-
GGU (Shaw és mtsai., 2007) hasznalata is elterjedt a filogenetikai elemzések soran. A nem-
kodold szekvenciak alkalmazasanak oka, hogy a gének és az intronok nem voltak elég
valtozatosak az egyes nemzetségeken beliili rokonsagi kapcsolatok megallapitasahoz (Gielly és

Taberlet, 1994; Small és mtsai., 1998).

3.1.2.9. Eddigi ismeretek a parlagfii plasztomjarol

A teljes parlagfii kloroplasztisz eddig még nem ismert, mivel az NCBI adatbazisaba csak gének,
intronok és nem-kodolo régiok teljes vagy részleges szekvenciait toltotték  fel
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore). Ezek tulnyomé tobbsége filogenetikai elemzések
elvégzéséhez elegendd informacidt jelenthetnek, de példaul a parlagfiiben mar leirt

mikroszatellitek (Gaudeul és mtsai., 2011) mellett ujak fejlesztésére nem elegenddek.
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Urbatsch és munkatarsai 2000-ben végzett vizsgalata alapjan, az Ambrosia artemisiifolia
legkozelebbi rokonnemzetsége a Helianthus. Az NCBI adatbazisa tartalmazza a napraforgd
(Helianthus annuus), Timme és munkatarsai altal 2007-ben meghatarozott teljes plasztomjat,
mely igy megfeleld referenciaként szolgalhat a parlagfii kloroplasztisz genomjanak

megallapitasdhoz.
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4 Anyag ¢és modszer

4.1 Novenyanyag

A Keszthelyen gytijtott parlagfit magokat tenyészedénybe vetettiik el. A névényeket tiveghazi
koriilmények kozott neveltiik. A fiatal leveleket hozzavetdleg 20 cm magas parlagfiivekrol
gyljtottiik. A mintakat gyljtés kozben daraltjégen tartottuk. Gy(jtés utan a minta keményitd
tartalmanak csokkentése céljabol 5 g levelet Parafilmmel lezart Petri-csészében 48 oran at 4

°C-on sotétben tartottuk.

4.2 Kloroplasztisz izolalasa

A kloroplasztisz tisztitashoz a Chloroplast Isolation Kit-et (Sigma-Aldrich, USA) hasznaltuk, a
gyartd Utmutatdsait kovetve. A eljards soran hasznalt eszkozoket eldzetesen autokldvban
sterilizaltuk.

A mintat és az eszkozoket az izolalas soran 4 °C-on tartottuk. A leveleket olloval Kis darabokra
vagtuk, majd grammonként 4 ml BSA (Bovine Serum Albumin) tartalmta CIB-et (Chloroplast
kozvetleniil a kivonas el6tt kevertiik a pufferbe. Rovid ideig botmixer segitségével turmixoltuk,
majd Miracloth-on (Merck Millipore, USA) atsziirtiik és a kapott elegyet 50 ml-es centrifuga
csObe toltottiik. Harom percig 220 g-n torténd centrifugalast kovetéen, a folyékony fazist
atontottiik egy friss centrifugacsébe, majd 7 percig 1000 g-n centrifugaltuk. Ezutan folyadék
fazist eltavolitottuk, és a pelletet Ovatos pipettazassal feloldottuk 2 ml BSA tartalmu CIB
pufferrel, majd cseppenként az elozdleg egymasra rétegezett 40 és 80%-0s Percoll gradiensre
kozott 1évo zold savban talalhatoak az ép kloroplasztiszok. Ezt a részt 6sszegytjtottiik, majd a
kapott mennyiség haromszorosat adtunk hozza a CIB pufferbél BSA nélkiill. Az igy kapott
oldatot 1700 g-n egy percig centrifugaltuk, majd a folyadék fazist eltavolitottuk. A pelletet 0,5
ml CIB pufferrel (BSA nélkiil) szuszpendaltuk. Az oldatot DNS kivonasig Sotétben jégen

taroltuk.
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4. dbra A 40/80%-os Percoll gradiensre rétegezett kloroplasztisz tartalmt szuszpenzio (sajat
fénykép, Keszthely, 2017.01.05.)

4.3 DNS kivonas

A kloroplasztiszb6l a DNS kivonast Vieira és munkatarsai altal 2014-ben leirtak szerint
végeztiik el néhany valtoztatassal. Az elézéekben 5 g levélbdl izolalt kloroplasztisz pellethez
adtunk mintanként 8 ml DNS izolal6 puffert. A puffer sszetétele a kovetkezo volt:

100 mM NaCl

100 mM Tris-HCI (pH 8.0)

50 mM EDTA

1mMDTT
Tovabba, még 1,5 ml 20%-0s SDS-t, 20 pl 2-merkaptoetanolt és 30 ul Proteinaz K-t (10 mg/ml)
mértiink bele. Inkubaltuk 55°C-on 4 6ran keresztiil és ezt kdvetden 5 percre jégre helyeztiik,
majd hozzaadtunk 1,5 ml 5 M kalium-acetatot és 2 oraig jégen hagytuk. Centrifugaltuk 10 000
g-n 15 percig 4°C-on. A folyadék fazist egy masik csébe pipettaztuk és az igy kapott
mennyiséggel megegyez6 kloroform:izoamil-alkoholt=24:1 adtunk hozza, majd 6sszeforgattuk
¢és 20 percig centrifugaltuk 10 000 g-n, szobahémérsékleten. A fels6 folyadék fazist dvatosan
Uj cs6be pipettaztuk. Annyi izopropanolt mértiink bele amennyi a folyadék mennyisége volt,
majd -20°C-ra helyeztiik. A hideg oldatot 4 °C-on 10 000 g-n centrifugaltuk 25 percig, ezutan
a folyadék fazist leontottiik. A pelletet 1 ml 70%-os etanollal mostuk, és ezt kovetden 25 percig
10 000 g-n, 4°C-on centrifugaltuk. Az alkoholt ledntéttiik, ezutan a pelletet 1 ml 96%-0s
etanollal 6sszeforgattuk, majd centrifugaltuk 25 percig 4°C-on, 10 000 g-n. Az alkoholt
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leontottiik és a pelletet szaritottuk, majd 50 ul NFW-ben (Nuclease Free Water) oldottuk vissza
a kloroplasztisz DNS-t. A mintat Plasmid-Safe ATP-Dependent DNase-zal (Epicentre, USA)
kezeltiik a gyarto leirasat kovetve. Erre azért volt sziikség, hogy eltavolitsuk a nem cirkularis
kloroplasztisz DNS-ket. A kovetkezé anyagokat adtuk a 21 ul tisztitott DNS-hez:

1 ul 25 mM ATP

2,5 ul 10X Reaction Buffer

0,5 ul Plasmid-Safe DNase.
Az igy kapott oldatot inkubaltuk 37°C-on fél 6raig, majd jabb fél 6rat 70°C-on. Hozzaadtunk
1 ml 96%-os etanol. Ovatosan elegyitettiik a mintat az alkohollal, majd 5 percre -20°C-ra
helyeztiik. Centrifugaltuk 10 000 g-n, 25 percig, szobahomérsékleten. A folyékony fazist
ledntottik a pelletr6l, majd a mintara 1 ml 70%-os etanolt mértiink, és ezt kovetden
centrifugaltuk 10 000 g-n 20 percig, szobahdmérsékleten, majd a folyékony fazist ledntottiik és
szaritottuk a pelletet. A mintat 25 pl NFW-ben oldottuk fel. A kloroplasztisz DNS tisztasaganak
¢s mennyiségének ellendrzése végett a mintat 0,8%-os agardz gélen futtattuk 45 percig, 100 V-

on.

4.4 A kloroplasztisz genom szekvenalasa

A Kkloroplasztisz DNS konyvtar a TruSeq DNA PCR-Free Library Preparation Kit (Illumina,
USA) felhasznalasaval a gyar Utmutatasa alapjan késziilt, mivel ez alkalmas genom
szekvendlashoz. A konyvtar készités fo 1épései a kovetkezOk voltak: a DNS fragmentélasa, a
kapott fragmentek végeinek blunt-end-¢é alakitasa, a fragmentek méret szerinti szelektalasa, A
bazis hozzaadasa a fragmentekhez, valamint az adapterek ligalasa a fragmentekhez.

A szekvenalast a Xenovea Kft.végezte el a MiSeq (Illumina, USA) késziilék segitségével. A
kapott paired-end-es leolvasasok 2 x 300 bp hossztsaguak voltak.

4.5 Plasztom Osszerakasa

A kapott leolvasasok mindségének ellendrzését a FastQC
(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/) nevii  program segitségével
végeztiik el. Az eredmények alapjan a nem megfeleld szekvencidk kisziirésére a GenoUtils

programot (Hegediis és Virag, 2017) hasznaltuk. A leolvasasokat de novo illesztettiik a 4.0.2
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verzidju MIRA (Chevreux és mtsai., 2004) és a 1.2.10 verzidji Velvet (Zerbino és Birney,
2008) programok alkalmazasaval. A kapott kontigok rendezéséhez a napraforgd plasztomot
hasznaltuk referenciaként. Mindezt 9.1.6 verzioju Geneious (Kearse és mtsai., 2012) szoftver

segitségével oldottuk meg.

4.6 Gének annotalasa

A gének annotacidjahoz DOGMA elnevezésii szoftvert (Dual OrganellarGenoMe Annotator)
(Wyman és mtsai., 2004) ¢s a parlagfii transzkriptombdl (Virdg és mtsai., 2016) eldzetesen
azonositott kodold szekvenciakat hasznaltuk. Ez utobbi 1€pései a kovetkezoek voltak: BLAST
(Basic Local Alignment Search Tool) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK279690/)
konyvtarkészitd parancssora (makeblastdb) segitségével adatbazist hoztunk 1étre a parlagfii
transzkriptom kontigokat tartalmazo fajl (Virag és mtsai., 2016) felhasznalasaval, majd az
elézéek  alapjan  elkésziilt ~ Ambrosia  elnevezésli  konyvtarban a  BLAST
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK279690/) blastn, tblastn és tblastx parancssorok
hasznalataval a napraforgd kloroplasztisz gének alapjan, azonositottuk a kodold részeket
tartalmazé kontigokat. A parlagfii transzkriptom kontigokat tartalmazo fajlbol az E-értékek ( a
keresett ¢s talalt szekvencia kozotti egyezdséget mutatd szdm) szerint kivalasztott kontigokat
9.1.6 verzidju Geneious-szal (Kearse és mtsai., 2012) rendeztiik, mivel a keresett gént altalaban
tobb kontig illesztésével kaptuk meg. Az ORF-ek (Open Reading Frame, nyilt leolvasasi keret)
meghatarozasahoz az  NCBI  ORFfinder-t  (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/)
alkalmaztuk. A kapott ORF-ket pedig az NCBI BLAST
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) programjaval ellendriztiik le.

A kloroplasztisz ~ genomban  1évé  intronok  meghatarozasdhoz a  BLAST
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK279690/) konyvtarkészito parancssoraval
(makeblastdb) adatbéazist hoztunk létre a parlagfii plasztomot tartalmazé f4jl felhasznéalasaval,
majd ebben keresést végeztiink a BLAST (https://www.ncbi.nIm.nih.gov/books/NBK279690/)
blastn parancssor hasznalatival az elézetesen meghatdrozott parlagfii kloroplasztisz gének

alapjan, végiil a kapott eredmények alapjan azonositottuk az intronok pontos helyét.
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4.7 A parlagfli plasztom elemzés€hez hasznalt programok

A parlagfii plasztomjanak grafikus abrazolasdhoz az OGDRAW (Lohse ¢és mtsai., 2013)
programot hasznaltuk. A tRNS-nél a kodon hasznalatot a MEGA-X (Kumar és mtsai., 2018)
nevil programmal vizsgaltuk. Az ismétlédéseket a REPuter (Kurtz és mtsai., 2001) és a Tandem
Repeat Finder (Benson, 1999) programokkal kerestiik. REPuter esetében a beallitott
paraméterek a kdvetkezoek voltak: Hamming distance: 3, a talalatok szama 5 000, a legkisebb
ismétlés hossza 30 bp, mind a négy ismétlés tipus bejelolve. A REPuter talalatait sajat
fejlesztésti programmal, Clean Repeats, (http://cleanrepeats.georgikon.hu/) sziirtiik meg. A
program 2018-ban késziilt Parrag Tamas, Farkas Zoltan, Nagy Erzsébet, Virag Eszter és Taller
Janos kozremiikodésével, melynek publikalasa folyamatban van. Osszehasonlitottuk az
Ambrosia atremisiifolia (MF362689.1), Helianthus annuus (NC_007977.1), Arabidopsis
thaliana (NC_000932.1), Artemisia argyi (KM386991.1), Ambrosia trifida (MG029118.1) és
a Taraxacum officinale (KU361241.1) genomokban talalhat6 tandem ismétl6déseket a Tandem
Repeat Finder (Benson, 1999) segitségével. A plasztom szekvenciadkat az NCBI adatbazisabol
toltottiik le.

A filogenetikai elemzéshez a MEGA-X (Kumar és mtsai., 2018) programot hasznaltuk. A
rokonsagi viszonyok grafikus (dendrogramos) vizsgalatdhoz az rbcL (Soltis és mtsai., 1990),
atpB (Hoot és Crane, 1995 ), és ndhF (Olmstead és Sweere, 1994) géneket, az rpsl16 intront
(Oxelman és mtsai., 1997) és a psbD-trnT-GGU kozotti szekvenciat (Shaw és mtsai., 2007)
valasztottuk ki. Az elemzések soran vizsgalt fajok listdja nem teljesen azonos, mivel nem
mindegyik faj esetében allt rendelkezésre a keresett szekvencia az NCBI adatbazisban. A
szekvencidk illesztéséhez ClusterW- t (Thompson és mtsai., 1994) hasznaltuk. A fak épitéséhez
a Maximum Likelihood (Felstein, 1981) és a Neinghbor-Joining (Saitou és Nei, 1987)
modszereket hasznaltuk. A kapott filogenetikai dendrogrammok (fak) alatamasztasanak
tesztelésére, a bootstrap (Efron, 1979) elnevezésii statisztikai modszert 1 000-es ismétlésre
allitottuk be. Ennek lényege, hogy a meglévé adatokbol elére megadott szamu folyamatos
mintavétel zajlik, melyekbdl kiilon-kiilon statisztika késziil és végiil ezek felhasznalasaval
torténik egy atlag statisztika szamitasa.

Az 1-6 nukleotid hossziisagu egymast kovetd ismétlodések (mikroszatellitek) eléfordulasat két
programmal vizsgaltuk: Msatcommander (Faircloth, 2008), WebSat (Martins és mtsai., 2009).

A mono-, di-, tri-, tetra-, penta- és hexanukleotidok minimalis ismétlédését 10,5,4,3,3,3- ra
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allitottuk mindkét esetben. Ez azt jelentette, hogy a kiilonb6z6é méreti (1-6 darab nukleotidbol
allo) ismétlodo egységeknek példaul a mononukleotidoknal legalabb tizszer, dinukleotidoknak
minimum 0Otszor, a trinukleotidokndl mar csak négyszer, a tetra-, penta- és hexanukleotidoknal

csupan haromszor kellett kovetniiik egymast ahhoz, hogy a programok detektaljak.
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5 Eredmeények ¢s kovetkeztetesek

5.1 Az Ambrosia artemisiifolia kloroplasztisz genom

A szekvenalas soran 972 060 nyers leolvasasbol a sziirést kovetéen 864 583 maradt. A kontigok

Osszerendezését kovetden az Ambrosia artemisiifolia teljes kloroplasztisz genom 152 215 bp

hosszusagi. Mérete hasonld az NCBI adatbazisaban taldlhatdo Asteraceae csaladba tart6zo

fajokéval, amit az NCBI adat bazisaban tettiink ko6zz¢ az MF362689.1 azonositdo szamon (1.

tablazat).

1. tablazat A NCBI adatbazisaban talalhato néhany rokon-, referencia- és egyéb faj

Kloroplasztisz genomjanak mérete

NCBI adatbanki

Fay azonosito Meéret (bp)
Ambrosia artemisiifolia MF362689.1 152 215
Ambrosia trifida MG029118.2 152 040
Helianthus annuus cultivar line | DQ383815.1 151 104
Lactuca sativa cultivar Salinas | DQ383816.1 152 772
Artemisia gmelinii KY073390.1 151 050
Aster altaicus KX352465.1 152 446
Atractlylodes lancea MG874804.1 153 201
Centaurea diffusa KJ690264.1 152 559
Chrysanthemum boreale MG913594.1 151 012
Cirsium vulgare KY562585.1 152 567
Carthamus tinctorius KM207677.1 153 114
Arabidopsis thaliana ecotype: | AP000423.1 154 478
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Brassica nigra KT878383.1 153 633
Oryza sativa Japonica Group | AY522330.1 134 551
Zea mays X86563.2 140 384
Triticum aestivum cultivar MH051715.1 135905
Avena sativa KM974733.1 135 890
Nicotiana tabacum cultivar KU199713.1 155 992

Az iiromleveli parlagfii plasztom GC tartalma 37,6% volt, melyhez hasonlo értéket irtak le Nie

¢s munkatarsai (2012) egy masik, kdzép-amerikai szarmazasu fészkes viragu faj, az Ageratina

adenophora esetében. A plasztom hosszabb egykopias régidja (LSC) 84 399 bp, a rovidebb
egykopias régioja (SSC) 17 558 bp hossza. A forditott ismétlodések (IRA és IRB) azonos

méretiick, és egyenként 24 929 bp nagysaguak. A tUromlevelli parlagfii kloroplasztisz

genomjanak grafikus rajza az 5. abran lathato.
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5. abra Az tirdmlevelli parlagfii kloroplasztisz genom szerkezete és géntartalma
Az abra az ORGDRAW program segitségével késziilt. A kiilonbozo szinekkel az eltéro
csoportokba tartozo gének keriiltek feltiintetésre. A jelmagyarazatban a kévetkezéek
lathatoak: fotorendszer 1., fotorendszer 1., citokrom bf komplex, ATP-szintaz, NADH-
dehidrogendz, Rubisco nagy alegység, RNS-polimerdaz, riboszomalis fehérjék, clpP, matK,
egyeb gének, feltételezhetoen kloroplasztisz leolvasasi keret (ycf), nyilt leolvasasi keretek
(open reading frames - ORF-ek), tRNS-ek, rRNS-ek, replikdcio kezdd szekvencia, intronok,

policisztron transzkriptek.
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Az iiromleveli parlagfii plasztomban 6sszesen 114 darab gént azonositottunk, melyek koziil 80
fehérjét, 30 tRNS-t és 4 pedig rRNS-t kodol. A novénygenetikai vizsgalatokban
modellnovényként hasznalt Arabidopsis thaliana kloroplasztisz genomjaban két fehérjét
kodold génnel kevesebbet azonositottak a parlagfiihoz képest. Ezek koziil az infA transzlaciods
faktort, mig az ycfl5 ismeretlen funkcioju fehérjét kodol (Sato és mtsai., 1999). A talalt gének
szama megegyezik a Mediterraneumbo6l szarmazo articsokaéval (Curci és mtsai., 2015 ). Az
IRA és IRB régiokban hat fehérjét kodold gén (rpl2, rpl23, ycf2, ndhB, rpsl7, ycflb) és az
rps12 3’ vége ismétlédik. Osszesen, 16 génben azonositottunk egy vagy két intront (10 fehérje
¢s 6 tRNS). Egy intront talaltunk a kovetkez6 fehérjét kodold génekben: atpF, petB, petD,
ndhA, ndhB, rpl2, rps16, rpoC1, illetve a kdvetkez6 tRNS-t kodolo génekben: trnA-UGC, trnG-
UCC, trnl-GAU, trnK-UUU, trnL-UAA, trnV-UAC. Két intront azonositottunk az ycf3 és a clpP
fehérjét kodolo génekben. A 1adfii és a napraforg6 intron tartalma azonos a parlagfiiével, annyi
eltéréssel, hogy az elézéeken tul az A. thaliana tovabbi harom fehérjét kodolod génje tartalmaz
egy intront: rpll6, rpll2 és rpsi2 3’ vége, mig a H. annuus egy génjében (rpsl12 3’ vége)
azonositottak egy intron (Sato és mtsai., 1999; Timme és mtsai., 2007). Az iirdmleveli paréagfii
plasztom géndsszetételét mutatja be az 2. tablazat. A novények plasztomjaban az rpsl2 és a
matK gének elhelyezkedése jellegzetes (Torazawa és mtsai., 1986; Shinozaki és mtsai., 1986;
Neuhaus és Link , 1987; Matsuoka mtsai., 2002; Curci és mtsai., 2015) képet mutat: az rps12
5’ vége az LSC-ben, a 3’ vége az IRA és IRB régiokban talalhatd, mig a trnK-UUU intronjaban
van jelen a matK gén. Ezt az elrendezddést tapasztaltuk a parlagfii kloroplasztisz genomjaban

is.
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2. tablazat A parlagfii kloroplasztisz genomjaban azonositott gének.

Gének csoportjai Gének

Fehérjét kodolé gének

ATP-szintaz atpA atpB atpE atpF atpH
atpl

Citokrom b/f complex petA petB petD petG petL
petN

RuBisCO nagy alegysége rbcL

NADH-dehidrogenaz ndhA ndhB ndhC ndhD  ndhE
ndhF ndhG ndhH ndhl ndhJ
ndhK

Fotorendszer |I. psaA psaB psaC psal psaJ

Fotorendszer 1. psbA psbB psbC psbD psbE

psbF psbH psbl psbJ psbK
psbL psbM psbN psbT pshZ
Fotorendszer I osszeszerelési

fehérje ycf3 ycf4
Fehérjék ismeretlen
funkcioval ycfl ycf2 ycfl5
Riboszomalis fehérjék
nagy alegység rpl2 rpl20 rpl22 rpl23 rpl32
rpl33 rpl36
kis alegység rps2 rps3 rps4 rps7 rps8

rpsil rpsl2 rpsl4 rpsls rpsl6
rpsl8  rpsi9

RNS-polimeraz rpoA rpoB rpoCl1  rpoC2
Transzlacios faktor infA
Egyéb gének accDh cemA  clpP CCSA matK
RNS gének
Riboszomalis RNS rrnd.5  rrn5 rrnl6 rrn23

trnA- trnC- trnD- trnE- trnk-
Transzfer RNS UGC GCA GUC uucC GAA

trnfM-  trnG- trnG- trnH- trnl-

CAU GCC Ucc GUG CAU
trnl- trnK- trnL- trnL- trnL-
GAU Uuu CAA UAA UAG
trnM-  trnN- trnP- trnQ- trnR-
CAU GUU UGG UuG ACG
trnR- trnS- trnS- trnS- trnT-
UCu GCU GCU UGA GGU
trnT- trnV- trnV- trnW- trnY-
uGuU GAC UAC CCA GUA

Az alahuzas egy intron, mig a vastag betii és alahuzas két intron jelenlétét jelzik a génekben.
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Vizsgaltuk a kodon-antikodon hasznalatot a tRNS-eknél. Ennek eredménye lathato a Fiiggelék
fejezet F1-es tablazataban. Megallapithato, hogy a legnagyobb szamban a leucint (haromszor)
¢s az arginint (kétszer) kodolo tRNS-ek fordulnak el6 a kloroplasztisz genomban.

Az tiromlevell parlagfii plasztomban 3 fehérjét meghatarozo6 gén start kodonja ATG helyett a
kovetkezok szerint modosult: az ndhD gén start kodonja ACG, az rpll6 géné ATC, mig az
rpsl9 géné GTG. A mi eredményeinkhez hasonléan szamos kloroplasztisz génnél atpE, psal,
rpsll, petB (Wiegert és mtsai., 2012), rps19 (Kim és mtsai., 2014), ndhD, psbL, rps19 (Curci
¢s mtsai., 2015) észleltek mar valtozasokat a kezd6 nukleotidokban. Az altalunk hasznalt
referencia genomhoz (Helianthus annuus) képest tobb eltérést tapasztaltunk a parlagfii
kloroplasztisz gének hosszisagaban (3. tablazat). Osszesen tizenegy génbdl 6 esetben
azonositottunk novekedést és 6tnél csokkenést. A felsorolt gének koziil tobbnél tapasztaltak
valtozékonysagot mas novények esetében is. Timme és munkatarsai (2007) a napraforgdban
irtak le szekvenciahossz eltéréseket az rbcL, accD, matK, rpl22, rpl33, rpoC2, ycfl, ycf2, ycfl5
géneknél illetve a tiz legeltérobb kodolo régidba soroltak be a p-distance (aranyszam, ami két
szekvencia egymastol valo eltérését mutatja meg) alapjan a cCSA-t és a psbH-t a Helianthus
annuus és a Lactuca sativa plasztomokat Osszehasonlitva. Shimada és munkatarsai (1990)
rpoC2 génben hosszusag valtozast detektaltak. Kim és Lee (2004) munkéjuk soran 16 novény
(Adiantaceae, Pinaceae, Poaceae, Amborellaceae, Calycanthaceae, Chenopodiaceae,
Fabaceae, Onagraceae, Brassicaceae, Solanaceae, Orobanchaceae) plasztomjanak 84 fehérjét
¢s rRNS-t kodolo szekvenciajat hasonlitottak dssze, ahol a psbH, rps16 géneknél 20% feletti az
rpoA, rpoC2, ccsA, ycf2, matK, ycfl géneknél 30% feletti nukleotid eltérést tapasztaltak, mely
aminosav szinten is megmutatkozott. Az rrn23 génnél a kapott eredményeik alapjan 4%-0s
nukleotid valtozas nem jelentett aminosav cserét. A vizsgalt gének koziil a konzervaltak, mint
példaul az rrn23 gén, melyek nukleotid szinten alacsony polimorfizmust mutattak, jellemzéen
hosszlisag szempontjabol sem voltak variabilisak. Ezzel szemben azok a gének (ycf2, matK,
ycfl), amelyeknél magas nukleotid eltérést tapasztaltak, ott a hosszisag is tag hatarok kozott

valtozott.
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3. tablazat A parlagfii és a napraforg6 eltéré hosszisagu kloroplasztisz génjei

Helianthus annuus | Ambrosia artemisiifolia
Gén Meéret (bp)
trnT-GGU | 68 78
trnA-UGC | 72 73
rrn23 2811 2810
ccsA 969 963
matK 1515 1503
psbH 222 240
rpoA 1014 1008
rpoC2 4089 4146
rps16 255 267
ycf1 5118 5031
ycf2 6396 6807

Az Ambrosia artemisiifolia-ban az rpl2 és a trnH-UUU gének kozott az IRB és LSC régio
talalkozasanal az rps19 gén, illetve az ndhF és a trnN-GGU kozott az IRB és SSC régid hataran
az ycfl gén pszeudogénként van jelen. A hasonldan a parlagfith6z az rps19 és az ycfl géneket
kodolo szekvenciaknak csak egy része talalhaté meg tobb Taraxacum fajban (Zhang és mtsai.,
2017). Az Arabidopsis thaliana Columbia 6kotipusanak kloroplasztisz genomja az rps19-et
csak egy kopiaban tartalmazza. A teljes ycfl gén a ludfii plasztomjaban csak egyszer talalhatd
meg az IRA és az SSC régi6 végén, mig a gén elejének rovid szakasza az IRB-ben van kodolva
(Sato és mtsai., 1999).

Az iromlevelt parlagfii kloroplasztisz genomban azonositott trnE-UUC gén jelenléte
valtozatos képet mutat az Asteraceae csaladban. Az NCBI adatbazisa alapjan a kovetkez6 fajok
kloroplasztisz genomja nem tartalmazza a gént: a Helianthus annuus (NC_007977), Centaurea
diffusa (KJ690264), Galinsoga quadriradiata (KX752097) (Wang és mtsai., 2018), mig a
kovetkez6 fészkes fajok plasztomja tartalmazza: Eclipta prostrata (KU361242), Eclipta alba
(MF993496) (Kim és mtsai., 2017), Ligularia intermedia (MF539930.1) (Chen és mtsai.,
2018).

Osszességében megallapithatd, hogy a parlagfii kloroplasztisz genom szerkezete és
géntartalma, - a fentieket leszamitva, - nem mutatott jelentds eltéréseket mas, kiilondsen a rokon
fajok plasztomjahoz képest. Ennek magyarazata a kloroplasztisz genom konzervaltsagaban

rejlik (Maier és Schmitz-Linneweber, 2004).
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5.2 Ismétlddések azonositdsa a parlagfli  kloroplasztisz

genomban

A kloroplasztisz genomok ismétlddéseinek azonositasara széleskoriien hasznalt REPuter (Kurtz
¢s mtsai., 2001) program az altalunk hasznalt paraméterek mellett tobb mint kétezer talalatot
adott. Ezek kozott sok volt az egymassal atfedd ismétlodés. Az atfedések kiszlirése manualisan
rendkiviil idéigényes, és a tévesztés lehetdségét hordozza magaban. E probléma megoldasara
hoztuk létre az altalunk Clean Repeats-nek elnevezett és on-line szolgaltatasként a tudomanyos

kozOsség szamara szabadon elérhetévé tett programot (http://cleanrepeats.georgikon.hu/).

Miikodése roviden dsszefoglalva: a Reputer (Kurtz és mtsai., 2001) kimeneti fajlja kdzvetleniil
hasznalhat6, annyi modositassal, hogy az IRA és IRB régiokra vonatkozo talalatot tordlni kell.
A kovetkezokben torténik a taldlatok tipus szerinti csoportositdsa ndvekvo sorrendben (a
plasztomban elfoglalt pozicio alapjan). Az egyes csoportokon beliil kiilon-kiilon zajlik a sziirés,
melynek soran az ismétlddés kezdetét jelzo értékhez hozzaadja a program annak hosszat és az
igy kapott tartoméanyba esd talalatok torlésre keriilnek.

Bar 2007-ben hasznaltak mar egy nem publikalt programot, a CRA-t (Comparative Repeat
Analysis) az ismétlések sziirésére (Timme és mtsai., 2007), de ez a Holtshulte és Wyman altal
irt CRA program jelenleg mar nem elérhet. A tisztitott REPuter (Kurtz és mtsai., 2001)
talalatokat egy masik szekvencia-ismétlédés elemzd program, a Tandem Repeat Finder
(Benson, 1999) eredményével 6sszevontuk. Erre azért volt sziikség, mert a REPuter (Kurtz és
mtsai., 2001) csak a szértan elhelyezkedd ismétlodéseket keresi, a Tandem Repeat Finder
(Benson, 1999) pedig az egymas mellett 1évéket azonositja. A 67 darab ismétlodés egyharmada
szortan, mig kétharmada kozvetleniil egymast kovetve helyezkedik el a kloroplasztisz
genomban. Ezt mutatja be a Fliggelék fejezetben talalhato F2-es tablazat. A talalt ismétlodések
jelentds része, 69%-a a tandem csoportba tartozik (6. abra). Valamivel 10% felett van a forward
¢s a palindrom tipustak aranya, mig mindossze 5 % alatti a reverz és komplementer

ismétlddések szama.
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6. abra Az ismétlddések tipus szerinti megoszlasa

Az ismétlédések dontd tobbségét a nem-kodold szakaszokban (intergenic spacer region)

detektaltuk (7. abra). Joval kisebb hanyaduk fordult el6 intronban vagy exonban. A talalt

ismétlddések koziil tobbnél is eléfordult, hogy nem teljes egészében intronban vagy exonban

fordultak el6, hanem a nem-kodolo szakaszba (intergenic spacer region) is atnyulott egy résziik.

Kddold és nem kdédold részek

Ismétl6dések eloszlasa

intron

intergenic spacer region,intron [N

intergenic spacer region, exon

intergenic spacer region [N
exon [N
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7. abra A talalt ismétlédések kodold illetve nem kodold szekvencidkban valé megjelenése

Az ismétlédések jelent6s része (52%) 15-30 bp hossza kategériaba tartozik (8. abra). Kozel

hasonlé volt a 15 bp alattiak és a 30 bp felettiek szama. A legkevesebbet a 100 bp felettiekbdl

talaltunk.
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8. abra A parlagfii kloroplasztisz genomban azonositott ismétlédések hossz szerinti

megoszlasa

Az ismétlédések tulnyomo része az LSC régioban fordult eld (9. abra), de kevés ismétlodést
azonositottunk az SSC, IRA és IRB régiokban. Erdekesség, hogy egyes ismétlédések eltérd
szerkezeti egységekben (régiokban) is eléfordultak. igy példaul az IRA és IRB régiokban
kezd6do ismétlddések az SSC-ben vagy az LSC-ben fejezddtek be.

Ismétl6dések el6forduldsa
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0 LSC és IRA vagy IRB
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9. abra Az ismétlodések eléforduldsa az egyes szerkezeti egységek kozott

Az Ambrosia artemisiifolia, Helianthus annuus, Arabidopsis thaliana, Artemisia argyi,
Ambrosia trifida, Taraxacum officinale tandem ismétlodéseit Gsszehasonlitva negyvenot
esetben talaltunk egyezdséget koztik. Ez lathato a Fiiggelékek fejezet F3-as tablazataban.
Ezekbdl csak az ycf2 génben 1évé szekvencia rész fordult elé mindegyikben legalabb 70%-0s

hasonlosag mellett (F3-as tablazatban z61d szinnel kiemelve). Az ycf2 génnél talalt ismétlddés
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felelés a génre jellemz6 hossz eltérésekért (Kim és Lee, 2004). Az Arabidopsis thaliana
kivételével tovabbi négy ismétlédés (atpl-atpH, rbcL-accD, rrn5-rrnd.5 gének kozotti nem-
kodolo részekben, illetve az rps8 génben) volt jelen a vizsgalt kloroplasztisz genomokban.

Az ismétlédések keresésére hasznalt Msatcommander (Faircloth, 2008) program altal kapott
eredményt a Fiiggelék fejezetben az F4-es tablazat mutatja be. A mono-, di-, tri-, tetra-, penta-
¢és hexanukleotidok keresésére 10,5,4,3,3,3 minimalis ismétlddés szamot allitottuk be. Ez
alapjan legalabb 10 mononukleotidbol, 5 dinukleotidbdl, 4 trinukleotidbdl, 3 tetra-, penta- és
hexanukleotidbol all6 motivumnak kellett kovetnie egymast ahhoz, hogy a program
ismétlodésként detektalja.

Az iromlevelil parlagfii kloroplasztisz genomban azonositott mikroszatellitek kozott
nagyaranyu, 86%-0s, a mononukleotid ismétlédés. A hexa- és a pentanukleotidok kivételével
az Osszes ismétlddésre volt példa (10. abra). A dinukleotidokndl jellemz6é motivumként az AT,
a tetranukleotidoknal az ATTT és a CTTT fordult el6. A mikroszatellitek vagy SSR-ek (Simple
Sequence Repeats= egyszeri szekvencia ismétlések) koziil a legtobb (24 darab) a nem-kodolo
régioban (intergenic spacer region) fordult eld, mig az exonban 11, az intronban 7 ismétlédést
detektalt a program illetve egy esetben a nem-kodolo régioban talalt mikroszatellit vége
belenyult az exonba (11. abra). Az ismétlédések tobb mint kétharmada az LSC régioban volt, a
fennmarado rész a kovetkezOképpen oszlott meg: 9 darab az SSC régidban valamint egy az

LSC régidban kezd6dott és az IRA régidban végzodott (12. abra).

Msatcommander nukleotid ismétlédés
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mono 37
di 2
tri 2
tetra 2

10. abra Az Msatcommander-rel (Faircloth, 2008) azonositott nukleotidok megoszlasa
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Msatcommander mikroszatellitek eloszlasa
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11. abra Az Msatcommander (Faircloth, 2008) alapjan az SSR-ek eloszlasa a kddold és nem

kddolo szekvenciak kozott
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12. abra Az Msatcommander (Faircloth, 2008) altal azonositott mikroszatellitek a plasztom

régiokban

A Websat (Martins és mtsai., 2009) 10,5,4,3,3,3 (minimalis ismétlédés szam a mono-, di-, tri-,
tetra-, penta- és a hexanukleotidokra vonatkoztatva) paraméter mellett adott nukleotidokat
mutatja be a Fliggelék fejezetben 1év6 F5-0s tablazat. Ez alapjan legalabb 10 mononukleotidbdl,
5 dinukleotidbol, 4 trinukleotidbol, 3 tetra-, penta- és hexanukleotidbol all6 motivumnak kellett
kovetnie egymast ahhoz, hogy a program ismétlddésként detektalja.
Mind a hat tipusi ismétlédés detektalhatdo volt. A mononukleotidok 70%-at adtak az
ismétlodéseknek, amelyek tobbségét A és T nukleotidok alkottak. Di- és trinukleotidokat 10%
alatt, mig a tetranukleotidokat 10% feletti aranyban azonositottunk (13. dbra). A penta- és a
hexanukleotidok aranya még az 5%-ot sem érte el. Az AT és a TA motivumok alkottak a
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dinukleotidok csoportjat, és mas, ide sorolhatdo ismétlodést nem taldltunk. A harom
nukleotidbol allo ismétlddéseknél a TTC, ATT és az AGA motivum Vvolt a leggyakoribb. A
tetranukleotidoknal a TATT motivum fordult el6 a legtobbszor. A penta- és a hexanukleotidok
esetében az AACCA illetve a GGATAA ismétlddéseket azonositottunk. Az SSR-ek jelentds
része (29 darab) a nem kodolo régiokban fordult eld, majd ezt kovették mar joval kisebb
szamban az exonban illetve intronban detektalt ismétlédések. Egy mikroszatellitnél
tapasztaltuk, hogy a nem-kodol6 régioban kezdddik és a vége belenyulik egy exonba (14. bra).
A Websat programmal (Martins és mtsai., 2009) azonositott SSR-ek meghataroz6 hanyada az
LSC régidban, mig csak kis része fordult eld az SSC régidban valamint egy esetben a talalt
mikroszatellit kezdete az LSC régioban a vége pedig mar az IRA régioban volt. (15. abra).

WebSat nukleotid ismétlédés
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13. abra WebSat (Martins és mtsai., 2009) altal detektalt nukeotidok szazalékos megoszlasa

Websat mikroszatelitek eloszlasa
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14. abra Websat-tal (Martins és mtsai., 2009) azonositott SSR-ek eloszlasa a kodold és nem

kddolo szekvenciak kozott
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Websat SSR-ek el6fordulasa
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15. abra Websat (Martins és mtsai., 2009) programmal azonositott SSR-ek el6fordulasa a

plasztom régidkban

A mikroszatellitek tobbsége mindkét program alapjan a mononukleotidok csoportjaba tartozik
és az LSC régioban detektaltuk. A kapott eltérések az SSR-ek keresésére hasznalt eltérd
algoritmussal magyarazhato, mivel az Msatcommander (Faircloth, 2008) csak a mono-, di-,
tri- és a tetranukleotid egységekbdl allo mikroszatelliteket azonositotta, szemben a WebSat-tal
(Martins és mtsai., 2009), mely mindegyik kereset ismétlddésre adott talalatot. Az altalunk
kapott eredményhez hasonloan alakult a mikroszatellitek eloszlasa és eléfordulasa a Fritillaria
thunbergii-nél (Moon és mtsai., 2017). Curci és munkatarsai (2015) vizsgalataik soran szintén
jelentds részben mononukleotid ismétlddéseket azonositottak az articsoka kloroplasztisz
genomjaban. A parlagfiiben A és T tipusi mononukleotid ismétlddések voltak talstlyban, mely
jellemzd tobb, az Asteraceae csaladba tartozo faj mellett (Curci és mtsai., 2015; Doorduin és
mtsai., 2011; Liu és mtsai., 2013) mas novényekre is (Yi és Kim, 2012; Melotto-Passarin és
mtsai., 2011; Martin és mtsai., 2013). A két program alapjan a legtobb ismétlédést a kodolod
régioban az ycfl és rpoC1 gének exonjaban azonositottunk. Hasonlé eredményt kaptak Curci
¢s munkatarsai (2015) az articsokaban ycfl génnél, valamint Doorduin és munkatarsai (2011)
a Jacobaea vulgaris vizsgalata soran az rpoC1 génnél. A detektalt SSR-ek alapjat képezhetik
tovabbi vizsgalatoknak, ezért kivalasztottunk néhany igéretesnek tlind ismétlodést és ezekre

primert terveztiink. A primerek tesztelése jelenleg is zajlik.
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5.3 Filogenetikai vizsgalatok

Az tirdmlevell parlagfiinek az Asterales renden beliili rokonsagi kapcsolatainak vizsgélatahoz,
négy, a szakirodalomban leirt és altalanosan hasznalt marker lokuszokat (rbcL, ndhF, atpB,
rpsl6 intron) valasztottunk ki (Doebley és mtsai., 1990; Soltis és mtsai., 1990; Olmstead és
Sweere, 1994; Hoot és mtsai., 1995; Johnson és Soltis, 1994). Az Asteraceae csaladon beliili
elemzéshez pedig a psbD-trnT-GGU ko6zotti szekvenciat (Shaw és mtsai., 2007) hasznaltuk.
Az Asterales renden beliili elemzéshez mindegyik 16kusz esetében ugyanannak a 30 fajnak az
NCBI-ban nyilvantartott szekvenciajat valasztottuk ki. Ez alol kivételt képez az rbcL gén
alapjan késziilt filogenetikai elemzés, ahol 6sszesen 29 faj szekvencidjat tudtuk csak hasznalni
(16. abra), mivel a vizsgalt 30 faj koziil az egyik, a Scaevola taccada plasztomja nem
tartalmazza ezt a gént. Az dsszes filogenetikai dendrogramnal a kiils6 csoportot az Arabidopsis
thaliana Columbia 6kotipusa és a Brassica nigra képezte.

Az rbcL szekvenciak alapjan az Ambrosia artemisiifolia 99%-os valosziniiség mellett kdzos
eredetii az A. trifida-val. A két Ambrosia faj esetében 68%-ban valdsziniisithet6 k6zos eredet a
Helianthus annuus-szal, illetve feltételezhetéen 100%-ban azonos eredetii az Echinacea

purpurea az A. artemisiifolia-val, az A. trifida-val, és a H. annuus-szal.

48



57 Saussurea polylepis
{ Cirsium vulgare
Silybum marianum
a0 Carthamus tinctorius

4&38: Centaurea diffusa

Cynara humilis

56

B3

Atractylodes lancea

Lactuca sativa cultivar Salinas

Taraxacum mongolicum
Ligularia fischeri

o5 Dendrosenecio johnstonii
48?": Jacobaea vulgaris
—— Exostigma notobellidiastrum
98 L——— Aster altaicus

Leontopadium leiolepis

92

Ismelia carinata
100 { Chrysanthemum boreale
100 Artemisia gmelinii

Echinacea purpurea

Helianthus annuus cultivar line HA383
58 { Ambrosia artemisiifolia <4
99 Ambrosia trifida
83 Mymphoides simulans
{ MNymphoides coronata
MNymphoides crenata
MNymphoides coreana
490: Mymphoides hydrophylla
— Arabidopsis thaliana ecotype: Columbia
10— Brassica nigra

100

100

16. abra Az A. artemisiifolia Asterales renden beliili rokoni viszonyait az rbcL gén alapjan
mutat6 filogenetikai fa.
Az abran az 50% feletti bootstrap értékeket tiintettiik fel az elagazasokban és piros nyillal

jeloltiik az Ambrosia artemisiifolia elhelyezkedését.

Az ndhF szekvencia alapjan (17. abra) a parlagfiivel kozeli rokoni kapcsolat feltételezhetd
100%-o0s valosziniség mellett a Ambrosia trifida-val. 66%-os valdszinliség mellett k6z0s
eredetii a két Ambrosia faj és az Echinaceae purpurea, és 100% a valdszintisége, hogy a
Helianthus annuus, valamint az E. purpurea, az A. trifida, és az A. artemisiifolia k6zos

leszarmazasu.
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17. abra Az A. artemisiifolia Asterales renden beliili rokoni viszonyait az ndhF gén alapjan
mutat6 filogenetikai fa.
Az abran az 50% feletti bootstrap értékeket tiintettiik fel és piros nyillal jeloltiik az Ambrosia

artemisiifolia elhelyezkedését.

Az atpB szekvencidjat hasznaltuk fel a filogenetikai dendrogram szerkesztéséhez (18. dbra). Az
Ambrosia artemisiifolia 98%-os valoszintiséggel kozeli rokona az Ambrosia trifida-nak. A két

Ambrosia faj 90%-os valoszinliség mellett k6zos leszarmazasu a H. annuus-szal. Az Echinacea
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99%-os valosziniiséggel k6zos eredetii a H. annuus-szal , A. artemisiifolia-val és az A. trifida-

val.

B Lactuca sativa cultivar Salinas
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18. abra Az A. artemisiifolia Asterales renden beliili rokoni viszonyait az atpB gén alapjan
mutat6 filogenetikai fa.
Az dabran az 50% feletti bootstrap értékeket tiintettiik fel és piros nyillal jeloltiik az Ambrosia

artemisiifolia elhelyezkedését.

Az rpsl6 intron alapjan (19. abra) az Ambrosia artemisiifolia 80%-os valosziniiséggel kozeli
rokoni kapcsolatban van a Nymphoides coreana-val. Az tiromlevelii parlagfii és a N. coreana
92%-o0s valosziniiséggel kozos eredetli az Artemisia gmelinii-val és az Exostigma

notobellidiastrum-mal. Az elébbiekben emlitett négy faj 99%-os valoszinliség mellett kdzeli
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rokoni kapcsolatot mutat a kdvetkez6 fajokkal: Siloyum marianum-mal, Cirsium vulgare-val,
Cynara humulis-szal, Echinacea purpurea-val, Ligularia fischeri-vel, Helianthus annuus-szal,
Saussurea polylepis-szel és a Carthamus tinctorius-szal. Az Ambrosia trifida és a Nymphoides
hydrophylla 81%-o0s, mig a Lactuca sativa 80%-os valdszintiséggel kozos eredetii az A. trifida-
val és a N. hydrophylla-val. Ezen fajok mellett az A. trifida kozeli rokoni kapcsolatban all a
Taraxacum mongolicum-mal, Ismelia carinanta-val, Atractyloides lancea-val ¢és a
Dendrosenecio johnstonii-val. Ez ellentmond az rbcL, ndhF és atpB lokuszok alapjan kapott
filogenetikai elemézések eredményeinek. E harom gén szekvencidjaval késziilt fak
mindegyikében az Asteraceae csaladhoz tartoz6 fajok egy csoportot alkottak, mig az rpsl6
intron esetében ettdl eltérd eredményt kaptunk. Az A. artemisiifolia és a Nymphoides coreana
(ez utdbbi a Menyanthaceae csalad tagja) egymashoz kozeli rokoni kapcsolatat nem tamasztja
ala a fenntebb bemutatott filogenetikai fak egyike sem. A tapasztalt eltérések oka feltehetéen
az rpsl6 intron valtozatossagaban van. Ezért, véleményiink szerint az rpsl6 intron szekvencia

nem alkalmas az Asterales renden beliili filogenetikai elemzésekre.
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19. abra Az A. artemisiifolia Asterales renden beliili rokoni viszonyait az rpsl6 intron alapjan

mutat6 filogenetikai fa.

Az abran az 50% feletti bootstrap értékeket tiintettiik fel és piros nyillal jeloltiik az Ambrosia

artemisiifolia elhelyezkedését.
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A 20. abran lathato filogenetikai dendrogram készitéséhez a psbD-trnT-GGU kozti szekvenciat

hasznaltuk. Osszesen 30 fajt elemeztink az Asteracea csaladon beliill. Az Ambrosia

artemisiifolia 100%-0s rokoni kapcsolatot mutat az Ambrosia trifida-val, és 86%-0s

valosziniiséggel k6z0s 6stdl szarmazik a két Ambrosia faj, valamint a Sphagneticola trilobata,

Saussurea polylepis, Aster altaicus, illetve a Taraxacum mongolicum. E 16kusz alapjan a H.

annuus egy masik csoport tagjaként all rokoni kapcsolatban az A. artemisiifolia-val.
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20. abra Az A. artemisiifolia Asteraceae csaladon beliili rokoni viszonyait a psbD-trnT-GGU

kozti szekvencia alapjan mutato filogenetikai fa.

Az dbran az 50% feletti bootstrap értékeket tiintettiik fel és piros nyillal jeloltiik az Ambrosia

artemisiifolia elhelyezkedését.
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A filogenetikai elemzések soran az rbcl, atpB és az ndhF lokuszokkal kapott eredmények
Osszhangban allnak a szakirodalomban megtalalhaté adatokkal (Urbatsch és mtsai., 2000). Az
rbcL, atpB és az ndhF alapjan is az A. artemisiifolia az Asteracea csaladba tartozo fajokkal all
kozeli rokoni kapcsolatban. Megallapitottuk viszont, hogy az rpsl6 intron szekvencidja az

Asterales rendben nem alkalmas filogenetikai vizsgalatokra.
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6 Osszegzés

Az trdmlevelll parlagfii (Ambrosia artemisiifolia L.), mint allergén-, és, mint gyomnovény
egyarant komoly problémakat okoz. A parlagfii gyomszabalyozasaban meghatarozo6 szerepet
toltenek be a herbicidek, melyek jelentds része vagy a kloroplasztiszban zajlo egyes
bioszintetikus folyamatokat gatoljak vagy kozvetleniil egyes kloroplasztisz gének mikodését
gatoljak. Ezen okok miatt tliztiik ki a jelen kutatas céljaul az tirdmlevell parlagfii kloroplasztisz
genomjanak meghatarozasat, mellyel reményeink szerint hosszabb tdvon hozza tudunk jarulni
a parlagfii elleni védekezés hatékonyabba tételéhez.

Kutatéasaink soran izolaltuk a parlagfii levelébdl a kloroplasztisz DNS-t. Az NGS technoldgia
segitségével kapott leolvasasokbol és a szakirodalombol ismert napraforgd (Helianthus annuus)
plasztom szekvencia, mint referencia genom felhasznalasdval els6ként rekonstrudltuk a
parlagfii kloroplasztisz genomot. A teljes parlagfii kloroplasztisz genom 152 215 bp
hosszlisagu. A plasztom szerkezetére jellemzd két ismétlddd szakasz (IRA és IRB) egyenként
24 929 bp, az LSC 84 399 bp, az SSC 17 958 bp méretii. Osszesen 114 gént azonositottunk,
melyek koziil 80 fehérjét kodolo, 30 tRNS, és 4 rRNS gén volt. Eredményeink alapjan,
legnagyobb szamban a leucint (haromszor) és az arginint (kétszer) kodolo tRNS-ek fordulnak
el6 a kloroplasztisz genomban. A parlagfiiben talalhatd 80 fehérjét meghatarozé gén koziil az
ATG start kodon helyett az ndhD ACG-vel, az rpl16 ATC-vel indul, mig az rpsl9 esetében
GTG-re mddosult. Egy intront taldltunk a kovetkezo fehérjét kodolod génekben: atpF, petB,
petD, ndhA, ndhB, rpl2, rpsl6, rpoCl, illetve tRNS-t meghatarozo génekben: trnA-UGC, trnG-
UCC, trnl-GAU, trnK-UUU, trnL-UAA, trnV-UAC. K¢t intron volt két fehérjét kodold génben,
az ycf3-ban és a clpP-ben. A genom szerkezete és gén tartalma nem mutatott jelentds eltérést a
tobbi plasztomhoz képest. Hossz valtozast detektaltunk a Helianthus annuus-hoz képest a trnT-
GGU, trnA-UGC, rrn23, ccsA, matK, psbH, rpoA, rpoC2, rpsl6, ycfl és ycf2 géneknél.
Elemeztiik a genomban taldlhaté ismétlddéseket tipusuk, hosszisaguk és elhelyezkedésiik
alapjan. A legtobb ismétlédés 15-30 bp nagysagu volt. Tandem ismétlédéseket jellemzden az
LSC régioban talaltunk. Az ismétlddeés detektaldé REputer program altal adott eredmények

tovabbi sziirésére, az atfed6 ismétlddések azonositasara kifejlesztettiik a Clean Repeats-nek

elnevezett programot (http://cleanrepeats.georgikon.hu/). Az A. artemisiifolia, H. annuus, A.

thaliana, Artemisia argyi, Ambrosia trifida, Taraxacum officinale tandem ismétlédéseit
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Osszehasonlitva negyvenot esetben talaltunk egyezdséget koztiik. Ezekbdl csak az ycf2 génben
1év6 szekvencia rész fordult el6 mindegyik novényben legalabb 70%-o0s hasonldsag mellett.
Mikroszatellitek keresését két program, a Msatcommander és a WebSat segitségével végeztiik
el. A mono-, di-, tri-, tetra-, penta- és hexanukleotidok koziil az A és T tipusi mononukleotid
tipusu SSR-ek fordultak elé a legnagyobb gyakorisaggal. A két program alapjan a legtobb
ismétlodést a kodolo régidban az ycfl és rpoC1 gének exonjaban azonositottuk.

Filogenetikai elemzéseket végeztiink a rbclL, ndhF, atpB, gének, az rpsl6 intron és a pshD-
trnT-GGU kozotti szekvencia felhasznalasaval az tirdmlevelli parlagfii rokoni viszonyainak
vizsgalatdhoz az Asterales rendben és Asteraceae csaladban. Jelentds eltérést egyediil az rps16
intron esetében tapasztaltunk. Feltehet6en variabilitdsa miatt ez a 10kusz nem alkalmas az

Asterales rendbe tartozé fajok vizsgalatara.
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[ Tézispontok

7.1 Tézispontok magyarul

1. Elséként allapitottuk meg az itiromleveli parlagfii teljes kloroplasztisz genomjat, mely
152 215 bp méretli. Szerkezeti elemei, az LSC régio 84 399 bp, az SSC régio 17 958 bp, a két
ismétlodo szakasz (IRA és IRB) egyenként 24 949 bp méretdi.

2. Elemeztiik a parlagfii plasztomjanak Osszetételét géntartalom és ismétlések tekintetében.

Osszesen 114 gént azonositottunk: 80 fehérjét kodold gént, 30 tRNS-t és 4 rRNS-t taldltunk.

3. Hossz-polimorfizmust mutattunk ki az Ambrosia artemisiifolia plasztomjaban detektalt trnT-
GGU, trnA-UGC, rrn23, ccsA, matK, psbH, rpoA, rpoC2, rpsl6, ycfl és ycf2 géneknél a

referenciaként hasznalt Helianthus annuus plasztomhoz képest.

4. Létrehoztunk egy programot, melyet Clean Repeats-nek neveztink el
(http://cleanrepeats.georgikon.hu/), a REPuter program 4altal adott, de atlapold ismétlédések
Kisziirésére. A Clean Repeats mas kloroplasztisz genomok esetében is segitséget jelenthet az

elemzések gyorsabb elvégzésére.

5. Megallapitottuk, hogy a filogenetikai vizsgalatokban elterjedten hasznalt rbcL, ndhF, atpB,
rpsl6 intron, psbD-trnT-GGU lokuszok koziil az rpsl6 jeli intron nem alkalmas az Asterales

rendben torténo elemzésekre.
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7.2 Thesis points

1. We were the first to identify the total chloroplast genome (plastome) of the common ragweed
(Ambrosia artemisiifolia L.), which is 152 215 bp. The main regions of it have the following
size: the LSC is 84 399 bp, the SSC is 17 958 bp, and the two inverted repeats (IRA and IRB)
are each 24 949 bp long.

2. We analyzed the composition of the ragweed plastome in terms of gene content and
repetitions. A total of 114 genes were identifield, which include 80 protein coding genes, 30
tRNAs and 4 rRNAs.

3.We identified length polymorphisms in the plastome of A. artemisiifolia in the trnT-GGU,
trnA-UGC, rrn23, ccsA, matK, psbH, rpoA, rpoC2, rpsl6, ycfl and ycf2 genes compared to the

plastome of Helianthus annuus, which was used as reference genome.

4. We created a program, named Clean Repeats (http://cleanrepeats.georgikon.hu/), to clear the
overlapping repeats in the results provided by the REPuter program. Clean Repeats may be

utilized in analysis of other chloroplast genomes too.

5. We found that from among the frequently used plasztome regions, as the rbcL, ndhF, atpB,
rpsl6 intron, psbD-trnT-GGU loci, the rps16 intron is not applicable for phylogenetic analyses

in Asterales.

59



8 KoszOnetnyilvanitas

Elséként szeretném megkoszonni témavezetomnek, dr. Taller Janosnak, hogy mindig

tamogatott és barmikor fordulhattam hozza tanacsért az elmult évek alatt.

Ko6szonom dr. Nagy Robertné Virag Eszternek, hogy a bioinformatikai vizsgalatok soran idot

¢€s energiat nem sajnalva segitett.
Koszondm dr.Cerndk Istvannak, hogy lehetdvé tette a genom meghatarozasi munkat.
K6sz6ndm Parrag Tamdasnak és Farkas Zoltannak, hogy segitettek a programot 1étre hozni.

Koszonom Petrovicsné Matyas Kinganak, dr. Kolics Baldzsnak, Kutasy Barbaranak, Péterné

Farkas Eszternek, hogy a kezdetektdl fogva mindig szdmithattam rajuk.

Koszondom a Novénytudomanyi és Biotechnoldgiai Tanszék 0Osszes jelenlegi és volt

munkatarsanak a segitségét.

Nem utolsésorban csalddomnak k&szondm, hogy mindig hittek bennem és folyamatosan

batoritottak.
A kutatds az Eurdpai Uni6é és a Magyar Kormany tdmogatasaval az Eurdpai Regionalis

Fejlesztési Alap és a Széchenyi 2020 program tarsfinanszirozasi konstrukcidjaban a GINOP-

2.3.2-15-2016-00054 azonositd szamu projekt keretében valdsult meg.

60



9 Publikaciok

9.1 Ertekezés témakorében megjelent publikaciok

Idegen nyelvii szakfolyodiratban

Nagy E., Hegedis G., Taller J., Kutasy B., Virag E. (2017): Illumina sequencing of the
chloroplast genome of common ragweed (Ambrosia artemisiifolia L.). Data in Brief, 15:606-
611. Impakt faktor: 0,341

Virag E., Nagy E., Taller J. (2018): Comment on the publication of Amiryousefi et
al.:Mitogenome announcement. Mitochondrial DNA Part B-Resources, 3:1. Impakt faktor:
0,488

Nagy E., Taller J. (2019): Structural analysis of the common ragweed (Ambrosia artemisiifolia

L.) chloroplast genome. Georgikon for Agriculture, (megjelenés alatt)

Magyar nyelvii szakfolyoiratban

Taller J., Nagy E., Decsi K., Kutasy B., Matyas K., Farkas E., Kolics B., Barta E., Virag E.
(2016): A transzkriptomikai hasznositdsa a gyomkutatasdban. Esettanulmany a legelterjedtebb
gyomnovényiinkkel, az tromlevelii parlagfiivel (Ambrosia artemisiifolia L.). Magyar

Gyomkutatas és Technologia 17:5-11.

Magyar nyelvili konferencia - teljes terjedelmi 6sszefoglalo

Nagy E., Virag E., Matyas K., Kolics B., Kutasy B., Taller J. (2016): Az tirdmlevelii parlagfii
(Ambrosia artemisiifolia L.) kloroplasztisz genomjanak vizsgalata. In: Nagy Z. B. (szerk.)

LVIII. Georgikon Napok: Felmelegedés, okoldbnyom, ¢élelmiszerbiztonsag, Keszthely,
Magyarorszag, Pannon Egyetem Georgikon Kar, 479-485.

61



9.2 Mas témaban megjelent publikaciok

Idegen nyelvii szakfolyodiratban

Matyas K.K., Hegediis G., Taller J., Farkas E., Decsi K., Kutasy B., Kidlman N., Nagy E.,
Kolics B., Virag E. (2019): Different expression pattern of flowering pathway genes contribute
to male or female organ development during floral transition in the monoecious weed Ambrosia
artemisiifolia L. (Asteraceae). PeerJ, 7:e7421. Impakt faktor: 2,35

Taller J., Decsi K., Farkas E., Nagy E., Matyas K.K., Kolics B., Kutasy B., Virag E. (2016):
De novo transcriptome sequencing based identification of Amb a 3-like pollen allergen in

common ragweed (Ambrosia artemisiifolia). Journal of Botanical Sciences, 5:12-16.

Virag E., Hegedlis G., Barta E., Nagy E., Matyas K., Kolics B., Taller J. (2016): Illumina
sequencing of common (short) ragweed (Ambrosia atrtemisiifolia L.) reproductive organs and

leaves. Frontiers in Plant Science, 1506. Impakt faktor: 4,298

Idegen nyelvii konferencia - proceedings

Matyas K.K., Kolics B., Csép A., Nagy E., Taller J. (2014): Isolation and preliminary analysis
of the ALS (Acetolactate synthase) gene from common ragweed (Ambrosia artemisiifolia L.)
In: Bene Sz. (szerk.) 20th Youth Scientific Forum: University of Pannonia Georgikon Faculty,

Keszthely, Magyarorszag, 386-396.

Idegen nyelvii konferencia - 6sszefoglalo

Virag E., Farkas E., Nagy E. Matyés K., Decsi K., Kutasy B., Hegediis G., Kolics B., Vakal S.,
Taller J. (2017): Deep transcriptome sequencing of the most important Hungarian weed,

Ambrosia artemisiifolia: genetic background of allergens, floral development and herbicide

resistance. Hungarian Molecular Life Sciences, Eger, Magyarorszag.

62



Viradg E., Nagy E., Matyas K., Kolics B.,Kutasy B., Decsi K., Taller J. (2015): Analysis of
molecular background of flowering in the common ragweed (Ambrosia atremisiifolia L.). In:
Pannonia Plant Biotechnology Workshop ,,Integration fundamental research into the practical

agricultura”, Ljubljana, Szlovénia, 33-34.

Magyar nyelvii konferencia — teljes terjedelmii 6sszefoglald

Matyas K.K., Taller J., Hegedls G., Farkas E., Nagy E., Parrag T., Farkas Z., Virag E. (2018):
Az tiromlevelt parlagfti (Ambrosia artemisiifolia L.) him és n6 virdgzataban kifejez6d6 gének
Osszehasonlitd elemzése. XXIV. Ifjusdgi Tudomanyos Forum, méjus 24., Keszthely,

Magyarorszag.

Farkas E., Decsi K., Nagy E., Matyas K., Kolics B., Kutasy B., Virag E., Taller J. (2016): Pollen
allergének transzkriptomikai vizsgalata az tiromlevell parlagfilben (Ambrosia artemisiifolia
L.). In: Nagy Z. B. (szerk.) LVIIL. Georgikon Napok: Felmelegedés, oOkoldbnyom,
¢lelmiszerbiztonsag, Keszthely, Magyarorszag, Pannon Egyetem Georgikon Kar, 92-99.

Kutasy B., Virag E., Decsi K., Nagy E., Farkas E., Matyas K., Kolics B., Taller J. (2016):
Herbicid célgének vizsgalata az iiromlevell parlagfiiben (Ambrosia artemisiifolia L.). In: Nagy
Z. B. (szerk.) LVIIL. Georgikon Napok: Felmelegedés, 6kolabnyom, élelmiszerbiztonsag,
Keszthely, Magyarorszag, Pannon Egyetem Georgikon Kar, 486-496.

Nagy E., Matyas K., Kolics B., Virdg E., Kutasy B., Taller J. (2015): Molekularis genetikai
vizsgalatok a viragzas szabalyozottsaganak feltarasara az tirdomlevell parlagfiiben (Ambrosia
artemisiifolia L.). In: Pannon Egyetem Georgikon Kar Allattudoményi és Allattenyésztéstani

Tanszek (szerk.) XXI. Ifjusdgi Tudoméanyos Forum. Veszprém, Magyarorszag, 6.
Magyar nyelvii konferencia — 6sszefoglald
Virag E., Hegediis G., Matyas K., Nagy E., Taller J. (2017): Az iirémlevelii parlagfii valtivaru

virdgzatanak kialakulasaért felelés gének NGS alapti vizsgélata. ,,Genetikai miithelyek

Magyarorszagon” XVI. Minikonferencia, szeptember 8., Szeged, Magyarorszag.

63



10 Felhasznalt irodalom

Allard, H. A. 1943 The North American ragweeds and their occurence in other parts of world.
Science 98:292-294.

Anderson L.B., Dreyfuss E.M., Logan J., Johnstone D. E., Glaser J. (1970): Melon and banana
sensitivity coincident with ragweed pollinosis.J. Allerg., 45(59):310-319.

Apatini D., Magyar D., Novak E., Manyoki G., Jozsa E., Paldy A. (2013): Pollenjelentés: a
2012-es pollenszezon. In:Apatini D. (szerk.): Az ANTSZ Aecrobiologiai Hélozatanak
Tajékoztatoja 2013, Budapest, 7.

Arianoutsou M., Bazos I., Delipetrou P., Kokoris Y. (2010): The alien flora of Greece:

taxonomy, life traits and habitat preferences. Biological invasions, 12(10):3525-3549.

Assyov B., Petrova A. (szerk.) (2006): Conspectus of the Bulgarian vacsular flora. Distribution

maps and floristic elements. 3. kiadas, BBF, Szofia, 52.

Assyov B., Petrova A., Dimitrov D., Vassilev R. (2012): Conspectus of the Bulgarian vascular

flora. Distribution maps and floristic elements. 4. kiadas, BBF, Szo6fia, 68.

Atherton R.A., McComish B.J., Shepherd L.D., Berry L.A., Albert N.W., Lockhart P.J. (2010):
Whole genome sequencing of enriched chloroplast DNA using the Illumina GAII platform.
Plant Methods, 6:22.

Avni A., Edelman M., Rachailovich I., Aviv D., Fluhr R. (1989): A point mutation in the gene
the large subunit of ribulose 1,5-biphosphate carboxylase/oxygenase affects holoenzyme
assembly in Nicotiana tabacum. The EMBO Journal, 8(7):1915-1918.

Babi¢ G., Trkulja V. (2017): Distibution mapping of invasive weed species in north western
area of Republic of Srpska (Bosnia and Hercegovina). VIII. Internacional Scientific Agriculture
Symposium, ,,Agrosym 2017”, Jahorina, Bosnhia and Hercegovina, Book of Proceedings, 1524-
1530.

64



Balogh L., Dancza 1., Kiraly G. (2007): Preliminary report on the grid-based mapping of
invasive plants in Hungary. In: Rabitsch W., Essl F., Klingenstein (szerk.): Biological
Invasions-from Ecology to Conservation. NEOBIOTA, 7:105-114.

Bassett I. J., Crompton C. W. (1975) The biology of Canadien weeds.11. Ambrosia
artemisiifolia L. and A. psilostachya DC. Can. J. Plant Sci. 55:463-475

Bauer E. (1909): Das Wesen und die Erblichkeitsverhiltnisse der ,,Varietates albomarginatae
Hort” von Pelargonium zonale. Zeitschrift fiir Induktive Astammungs-und Vererbunslehre,
1:330-351.

Benson G. (1999): Tandem repeats finder: a program to analyze DNA sequences. Nucleic Acids
Research, 27(2):573-580.

Béres 1. (1981): A parlagfii (Ambrosia eliator L.) hazai elterjedése, biologidja és a védekezés

lehetéségei. Kandidatusi Ertekezés, Keszthely.

Béres 1. (1985): A parlagfii (Ambrosia eliator L.) hatasa a csillagfiirt (Lupinus albus L.)

terméseredményére. Novényvédelem, 21:455.

Béres 1. (2003): Az tiromlevell parlagfii (Ambrosia artemisiifolia L.) elterjedése, jelentdsége
¢s biologidja. Novényvédelem, 39(79):293-302.

Béres 1. (2004): Az tromleveli parlagfii (Ambrosia artemisiifolia L.) elleni integralt

gyomszabalyozasi stratégiak. Magyar Gyomkutatéas és Technoldgia, 5:3-14.

Béres 1., Biro K. (1993): A parlagfii (Ambrosia eliator L.) életciklusa és fenofazisainak
id6tartalma. Novényvédelem, 29 (3-4): 148-151.

Béres 1., Hunyadi K. (1980): A parlagfii (Ambrosia eliator L.) biologiaja. Novényvédelem,
16:(3)109-116.

Béres 1., Hunyadi K. (1991): Az Ambrosia eliator -elterjedése Magyarorszagon.
Novényvédelem, 27(9):405-410.

Béres 1., Novak R, Hoffmanné Pathy Zs., Kazinczi G. (2005): Az iirdmlevelii parlagfii
(Ambrosia artemisiifolia L.) elterjedése, morfologiaja, biologiaja, jelentésége és a védekezés

lehetdségei. Gyomndvények, gyomirtas, 6(1):1-48.

65



Boffery S.A., Leech R.M. (1982): Chloroplast DNA levels and control of choloroplast division
in light-grown wheat leaves. Plant Physiol., 69:1387-1391.

Bohren C., Mermillod G., Delabays N. (2006): Common ragweed (Ambrosia artemisiifolia L.)
in Switzerland: development of a nationwide concerted action. Journal of Plant Diseases and
Protection Zeitschrift fiir Pflanzenkrankheiten und Pflanzenschutz Sondernheft XX, 497-503.

Boros A. (1938): Florisztikai kozlemények II. Botanikai Kézlemények, 35:310-320.

Brewer C.E., Oliver L.R. (2009): Confirmation and resistance mechanism in glyphosate-
resistant common ragweed (Ambrosia artemisiifolia) in Arkansas. Weed Sience, 57(6):567-
573.

Brown A., Milford E.L., Coca A.F. (1931): Studies in contact dermatitis. I. The nature and
etilogy of pollen dermatitis. The Journal of Allergy, 2(5): 301-309.

Buters J. TM., Alberternst B., Nawrath S., Wimmer M., Traidl-Hoffmann C., Starfinger U.,
Behrendt H., Schmidt-Weber C., Bergmann K-C. (2015): Ambrosia artemisiifolia
(Traubenkraut) in Deutschland-aktuelles Vorkommen, allergologische Bedeutung und
MaBnahmen zur Eingrenzung. Allergo J. Int. 24 (4):18-30.

Campos J.A., Herrera M. (2009): Analisis de la flora aléctona de Bizkaia (Pais Vasco, Espaiia).
Lazaroa, 30:7-33.

Cass D.D., Karas 1. (1975): Devepopment of sperm cells in barley, Can. J. Bot., 53:1051-1062.

Chauvel B., Fumanal B., Dessaint F., Bretagnolle F. (2006): Extension d’Ambrosia
artemisiifolia L. dans le departement de la Cote d’Or. Le Monde des Plantes, 409: 1-5.

Chen X., Zhou J., Ciu Y., Wang Y., Duan B., Yao H. (2018): Identification of Ligularia herbs
using the complete chloroplast genome as a super-barcode. Front. Pharmacol., 9:695.

Chevreux B., Pfisterer T., Drescher B., Driesel A.J., Miiller W.E.G., Wetter T., Suhai S. (2004):
Using the miraEST assembler for reliable and automated mRNA transcript assembly and SNP
detection in sequenced ESTs. Cold Spring Harbor Laboratory Press, 14:1147-1159.

66



Chikoye D., Weise S.F., Swanton C.J. (1995): Influence of common ragweed (Ambrosia
artemisiifolia) time of emergence and density on white bean (Phaseolus vulgaris). Weed
Science, 43:375-380.

Cipriani G., Testolin R., Morgante M. (1995): Paternal inheritance of plastids in interspecific
hybrids of the genus Actinidia revealed by PCR-amplification of chloroplast DNA fragments.
Mol. Gen. Genet., 247:693-697.

Clauhs R.P., Grun P. (1977): Changes in plastid and mitochondrion content during maturation

og generative cells of Solanum (Solanaceae). Amer. J. Bot., 64:377-383.

Clegg H.T., Rawson J.R.Y., Thomas K. (1984):Chloroplast DNAvariation in pearl millet and
related species. Genetics, 106:449-461.

Clegg M.T., Zurawski G. (1992): Chloroplast DNA and the study of plant phylogeny: present
status and future prospects. In: Soltis P.S., Soltis D.E., Doyle J.J. (szerk.): Molecular

systematics of plants. Springer Science & Business Media, Dordrecht.

Clewis S.B., Askew S.D., Wilcut J.W. (2001): Common ragweed interference in peanut. Weed
Science, 49(6):768-772.

Coble H.D., Williams F.M., Ritter R.L. (1981): Common ragweed (Ambrosia artemisiifolia)

interference in soybeans (Glycine max). Weed Science, 29:339-342.
Cooper G. (2000): The cell: a molecular approach. 2.kiadas,Sinauer Associates, Sunderland

Correns C. (1909): Vererbungsversuche mit blass(gelb)gruenen und buntblaettrigen Sippen bei
Mirabilis jalapa, Urtica pilulifera und Lunaria annua. Zeitschrift fiir Induktive Abstammungs-
und Vererbungslehre, 1:291-329.

Corriveau J.L., Coleman AW. (1988): Rapid screening method to detect potential biparental
inheritance of plastid DNA and results for over 200 angiosperm species. American Journal of
Botany, 75(10):1443-1458.

Cronn R., Liston A., Parks M., Gernandt D.S., ShenR., Mockler T. (2008): Multiplex
sequencing of plant chloroplast genomes using Solexa sequencing-by-synthesis technology.
Nucleic Acids Research, 36(19):e122.

67



Cunze S., Leiblein M.C., Tackenberg O. (2013): Range Expansion of Ambrosia artemisiifolia
in Europe is promoted by climate change.ISRN Ecology, 2013:1-9.

Curci P.L., De Paola D., Danzi D., Vendramin G.G., Sonnante G. (2015): Complete chloroplast
genome of the multifunctional crop globe artichoke and comparison with other Asteraceae. Plos
One, 10(3):e0120589.

Csecserics A., Kroel-Dulay Gy., Molnar E., Rédei T., Szabo R., Szitar K., Botta-Dukat Z.
(2009): A parlagfti (Ambrosia artemisiifolia L.) eléfordulasa és tomegessége valtozatos

tajhasznalati mozaikos tajban. Gyomndvények, gyomirtés, 10(1): 44-51.

Cseh A., Taller J. (2007): Herbicid célgének molekularis genetikai vizsgalata az tiromlevelil

parlagfiiben (Ambrosia artemisiifolia L.). Magyar Gyomkutatas és Technologia, 8:57-69.

Cseh A., Taller J. (2008): Genetic diversity of ragweed Ambrosia artemisiifolia L. a comparison
of the maternally inherited cpDNA and mtDNA. Journal of Plant Diseases and Protection,
Special Issue XXI, 389-394.

Csépld A., Etzold T., Schell J., Schreier P.H. (1988): Point mutation in the 23 S rRNA genes of
four linocomycin resistant Nicotiana plumbaginifolia mutants could provide new selectable

markers for chloroplast transformation. Mol. Gen. Genet., 214:295-299.

Cséplé A., Maliga P. (1982): Lincomycin resistance, a new type of maternally inherited

mutation in Nicotiana plumbaginifolia.

Dahl A., Strandhede S.-O., Wihl J.-A. (1999): Ragweed-An allergy risk in Sweden?
Aerobiologia, 15:293-297.

Dancza I. (2006): Experiences on prevention and control of ragweed (Ambrosia artemisiifolia)
in Hungary. In: Control of Ambrosia artemisiifolia (ragweed) with the collaboration of EPPO
inVienna (AT) during the 4th NEOBIOTA conference, szeptember 27, Bécs.

Daniell H., Lee S.-B., Grevich J., Saski C., Quesada-Vargas T., Guda C., Tomkins J., Jansen
R. (2006): Complete chloroplast genome sequences of Solanum bulbocastanum, Solanum
lycopersicum and comparative analyses with other Solanaceae genomes. Theor. Appl. Genet.,
112:1503-1518.

68



Daniell H., DattaR., Varma S., Gray S., Lee S.-B. (1998): Containment of herbicide resistance
through genetic engineering of the chloroplast genom. Nat. Biotechnol., 16(4):345-348.

Daniell H., Lee S.-B., Panchal T., Wiebe P.O. (2001): Expression of the native cholera toxin B
subunit gene and assembly as functional oligomers in transgenic tobacco chloroplasts. J. Mol.
Biol., 311(5):1001-1009.

Darlington H.T. (1922): Dr. W.J. Beal’s seed-viability experiment. American Journal of
Botany, 9(5):266-269.

Day A., Ellis T.H.N. (1984): Chloroplast DNA deletions associated with wheat plants
regenerated from pollen: possible basic for maternal inheritance of chloroplasts. Cell, 39:359-
368.

Dedk V. (2014): Altalanos genetika. Typotex Kiado, Budapest, 91. Elérheté:
www.tankonyvtar.hu/hu/tartalom/tamop412A/2011 0079 _deak_alt_genetika/ch05s06.html

Dean F.B., Nelson J.R., Giesler T.L., Lasken R.S. (2001): Rapid amplification of plasmid and
phage DNA using Phi29 DNApolymerase and multiply-primed Rolling Circle Amplification.
Cold Sring Harbor Laboratory Press, 11:1095-1099.

Déchamp C., Rimet M. L., Meon H., Deviller P. (1997): Parameters of ragweed pollination in
the Lyon’s area (France) from 14 years of pollen counts. Aerobiologia, 13:275-279

DeGray G., Rajasekaran K., Smith F., Sanford J., Daniell H. (2001): Expression of an
antimicrobial peptide via the chloroplast genome to control phytopathogenic bacteria and fungi.
Plant Physiol., 127:852-862.

Delali¢ Z., Jogi¢ V. (2009): Analysis of presence of hazardous biological agents within potato.
Proceedings, 20th Scientific-expet conference on agriculture and food industry, Septemer 30-

October 3., Neum. Bosnia-Hercegovina. (6sszefoglalo: angol, cikk: bosnyak nyelven)

Denderen P.D., Tamis W.L.M., van Valkenburg L.C.H. (2010) Risco’s van introdution van
exotische plantensoorten in het bijzonder uit het geslacht Ambrosia L. via import van zaden

voor met name veevoer en vogelvoer. Gorteria, 34:65-85.

69



Dias-Neto E., Nunes D.N., Giordano R.J., Sun J., Botz G.H., Yang K., Setubal J.C., Pasqualini
R., Arap W. (2009): Next- generation phaga display: integrating and comparing available
molecular tools to enable cost-effective high-throughput analysis. Plos One, 4(12):e8338

Dickerson C.T., Sweet R.D. (1971): Common ragweed ecotypes. Weed Science, 19(1):64-66.

Doebley J., Durbin M., Golenberg E.M., Clegg M.T., Ma D.P. : Evolutionary analaysis of the
large subunit of carboxylase (rbcL) nuleotide sequence among the grasses (Gramineae).
Evolution, 44(4):1097-1108.

Domingues de Almeida J., Freitas H. (2006): Exotic flora of Continental Portugal- a
reasssessment. Bot. Complut., 30:117-130.

Doorduin L., Gravendeel B., Lammers Y., Ariyurek Y., Chin-A-Woeng T., Vrieling K. (2011):
The complete chloroplast genome of 17 individuals of pest species Jacobaea vulgaris: SNPs,
microsatellites and barcoding markers for population and phylogenetic studies. DNA Research,
18:93-105.

Dron M., Rahire M., Roshaix J.-D., Mets L. (1983): First DNA sequence of a chloroplast
mutation: a missence alteration in the ribulosebiphosphate carboxylase large subunit gene.
Plasmid, 9:321-324.

Efron B. (1979): Bootstrap methods: another look at the jackknife. The Annals. of Statistics,
7(1):1-26

Elven R., Odegaard F., Oug E., Sandvik H. (2012): Alien species: introduction, establishment
and spread. In: Gederaas L., Moen T.L., Skjelseth S., Larsen L.-K. (szerk.) Alien species in
Norway-with the Norwegien Black List 2012. The Norwegien Biodiversity Information Centre,
Norway. 17-56.

Elvisto T., Pensa M., Paluoja E. (2016): Indigenous and alien vascular plant species in a
northern European urban setting (Tallinn, Estonia). Proceedings of the Estonian Academy of
Sciences, 2016, 65(4): 431-441.

Enberg R.N., Leickly F., McCullough J., Bailey J., Ownby D.R. (1987): Watermellon and
ragweed share allergens. J. Allergy Clin. Immunol. 79 (6):867-875.

70



Erdei E., Farkas I., Fehér Z. (1998): Aerobiological monitoring and the ragweed allergy as
public health problem in Hungary. Epidemiology, 9(4):Suppl. S91.

Essl F., Dullinger S., Kleinbauer I. (2009): Changes in the spatio-temporal patterns and habitat

preferences of Ambrosia artemisiifolia during its invasion of Austria. Preslia, 81:119-133.

Evarts-Bunders P., Evarte-Bundere G., Romancevi¢a N., Brutane K., Novicka I., Nitcis M.
(2012): Retas antropofitu sugas Daugavpils pilsétas flora. Latvijas vegetacija, 22:29-43.
(6sszefoglald angol, cikk lett)

Faircloth B. (2008): Msatcommander: detection of microsatellite repeat arrays and automated,

locus-specific primer design. Molecular Ecology Resources, 8:92-94.

Felstein J. (1981): Evolutionary trees from DNA sequences: a maximum likelihood approach.
J. Mol. Evol., 17:368-376.

Fernandez-Llamazares A., Belmonte J., Alarcon M., Lopez-Pacheco M. (2012): Ambrosia L.
in Catalonia (NE Spain): expansion and aerobiology of a new bioinvader. Aerobiologia,
28(4):435-451.

Fernandez-San Millan, A., Mingo-Castel A., Daniell H. (2003): A chloroplast transgenic
approach to hyper-express and purify Human Serum Albumin, a protein highly susceptible to

proteolytic degradation. Plant Biotechnology Journal, 1(2):71-79.
Flindt R. (2006): Amazing numbers in biology. Springer-Verlag, Berlin, Germany.

Fock 1., Collonnier C., Purwito A., Luisetti J. Souvannavong V., Vedel F., Servaes A.,
Ambroise A., Kodja H., Ducreux G., Sihachakr D. (2000): Resistance to bacterial wild in
somatic hybrids between Solanum tuberosum and Solanum phureja. Plant Science, 160:165-
176.

Fumanal B., Chauvel B., Bretagnolle F. (2007): Estimation of pollen and seed production of

common ragweed in France. Am. Agric. Environ. Med., 14:233-236.

Galzina N., Bari¢ K., Séepanovié M., Gorsi¢ M., Ostoji¢ (2010): Distribution of invasive weed

Ambrosia artemisiifolia L. in Croatia. Agric. consepec. sci., 75(2):75-81.

71



Gaudeul M., Giraud T., Kiss L., Shykoff J.A. (2011): Nuclear and chloroplast microsatellites
show multiple introductions in the worldwide invasion history of common ragweed, Ambrosia
artemisiifolia. Plos One, 6(3): e17658.

Gentili R., Gilardelli F., Bona E., Prosser F., Selvaggi A., Alessansrini A., Martini F., Nimis
P.L., Wilhalm T., Adorni M., Ardenghi N:M:G., Barni E., Bonafede F., Bonini M., Bouvet D.,
Buffa G., Ciapetta S., Giordana F., Faggi G., Ghiani A., Ghillani L., Marcucci R., Masin R.,
Morelli V., Montagnani C., Montanari S., Peccenini S., Pellizzari M., Romani E., Saiani D.,
Scortegagna S., Sirotti M., Truzzi A., Vignodelli M., Bagli L., Fiandri F., Siniscalco C., Citterio
S. (2017): Distribution map of Ambrosia artemisiifolia L. (Asteraceae) in Italy. Plant
Biosystems- An International Journal Dealing with all Aspects of Plant Biology, 151(3):381-
386.

Gielly L, Taberlet P. (1994): The use of chloroplast DNA to resolve plant phylogenies:
noncoding versus rbcL sequences. Mol. Biol. Evol., 11(5):769-777.

Goldenberg E.M., Clegg M.T., Durbin M.L., Doebley J., Ma D.P. (1993): Evolution of a
noncoding region of the chloroplast genome. Molecular Phylogenetics and Evolution, 2(1):52-
64.

Goloubinoff P., Edelman M., Hallick R.B. (1984): Chloroplast-coded atrazine resistance in
Solanom nigrum:psbA loci from susceptible and resistant biotypes are isogenic exept for a
single codon change. Nucleic Acids Research, 12(24):9489-9496.

Gondola 1. (1969): Florisztikai adatok a Nyirség és kornyéke szantofoldjeir6l. Botanikai
Kozlemények, 56(3):167-172.

Goremykin V.V., Hirsch-Ernest K.I., Wolfl S., Hellwig F.H. (2003): Analysis of the Amborella
trichopoda chloroplast genome sequence suggests that Amborella is not a basal angiosperm.
Mol. Biol. Evol., 20(9):1499-1505.

Griffiths A.J.F., Miller J.H., Suzuki D.T., Lewontin R.C., Gelbart W.M. (2000): An introducion
to genetic analysis. W.H. Freeman, 7th edition. Elérheto:

www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK21766/

Groulx A.D. (1954): Hay fever: a public health problem. Canadian Journal of Public
Health/Revue Canadienne de Santé Publique, 45(8):329-336.

72



Gudzinskas Z. (1993): Genus Ambrosia in Lithuania-Thaiszia, Kosice, 3:89-96.

Gudzinskas Z. (1997): Conspectus of alien plant species of Lithuania. 4. Asteraceae. Botanica
Lithuania, 3(4):335-366.

Gusev A.P. (2017): Landscape-ecological analaysis of alien species-transformers distribution
in natural and anthropogenic landscapes (the southeast of Belarus). Russian Journal of Applied

Ecology, 2, 41-57. (6sszefoglald angol, cikk orosz nyelven)

Hagemann R. (2004): The sexual inheritance plant organelles. In: Daniell H., Chase C. (szerk.):
Molecular biology and biotechnology of plant organelles: chloroplast and mitochondria,
Springer, Netherland. 93-113.

Harris E.H., Burkhart B.D., Gillham N.W., Boynton J.E. (1989): Antibiotic resistance mutation
in the chloroplast 16S and 23S rRNA genes of Chlamydomonas reinhardtii: correlation of

genetic and physical maps of the chloroplast genome. Genetics, 123:281-292.

Heap 1. (2019): The international survey of herbicide resistant weeds. Online. Internet.

2019.03.31. Elérhetd: www.weedscience.org

Hegeds G., Virag E. (2017): GenoUtils: NCBI SRA és TSA feltoltést segitd Toolkit. Genetikai
mithelyek Magyarorszagon XVI. Minikonferencia, szeptember 8., Szeged, Magyarorszag.

Hemmer W., Schauer U., Trinca A., Neuman C., Jarisch R. (2011): Ragweed pollen allergy in
Austria: a retrospectrive analaysis of sensitization rates from 1997 to 2007. J. Allergy Clin.
Immunol., 127(AB170).

Herrmann R.G., Bohnert H.J., Kowallik K.V., Schmitt J.M. (1975): Size, conformation and
purity of chloroplast of some higher plants. Biochimica et Biophysica Acta, 378:305-317.

Hirschberg J., Bleecker A., Kyle D.J., Mcintosh L., Arntzen C.J. (1984): The molecular basic
of triasine-herbicide resistance in higher-plant chloroplasts. Z. Naturforsch. C, 39(5):412-420.

Hodisan N., Morar G., Domuta C. (2009): Research regarding the spread of Ambrosia
artemisiifolia L. in different regions of Romania. Natural Resoursec and Sustainable

Development 65-72, University of Oradea Publishing House, Oradea, Romania.

73


http://www.weedscience.org/

Hoot S.B., Crane P.R. (1995): Inter-familial relationships in the Ranunculidae based on

molecular systematics. PI. Syst. Evol. (Suppl.), 9:119-131.

Hrabovsky M., S¢evkova J., Micieta K., Lafférsova J., Dusicka J. (2016): Expansion and
aerobiology of Ambrosia artemisiifolia L. in Slovakia. Annals of Agricultural and
Environmental Medicine, 23(1):64-70.

Hunyadi K., Béres I., Kazinczi G. (2011): Gyomndvények, gyombioldgia, gyomirtas.
Mezb6gazda Kiado, 2. javitott és atdolgozott kiadas, Budapest, 400-412, 465-476.

Jansen R.K., Holsinger K.E., Michaels H.J., Palmer J.D. (1990): Phylogenetic analysis of
chlorolast DNA restriction site data at higher taxonomic levels: an example from the
Asteraceae. Evolution, 44(8):2089-2105.

Javorka S. (1910): Ambrosia artemisiifolia Magyarorszagon. Botanikai Kozlemények,
11(6):303.

Javorka S. (1927): Hazank flordjara vonatkozd ismereteink fejlédése a szakosztaly

megalakitasa 6ta I. Virdgos novények. Botanikai Kozlemények, 24(3.4):96.

Jogan N., Vre$ B. (1998): Notulac ad floram Sloveniae. 35. Ambrosia artemisiifolia L.
Hladnikia, 10:45-47.

Johnson L.A., Soltis D.E. (1994): MatK DNA sequences and phyilogenetic reconstruction in
Saxifragaceae s.str. Systematic Botany, 19(1):143-156.

Karpati L. (1959): Ribes petraecum Wulf., Magyarorszag 1) ndvénye €s néhany florisztikai adat.
Botanikai K6zlemények, 47(1-2):113-114.

Karpati 1., Karpatiné Nagy V. (1959): A Solanum rostratrum Dun. magyarorszagi el6fordulasa.
Botanikai K6zlemények, 48(1-2): 69-71.

Kazinczi G. (1993): Oszi blzaban karosité gyomnovények biologidja. Kandidatusi értekezés.

Keszthely.

Kazinczi G., Béres 1. (2008): The effect of emergence time on the phenophases, pollen and seed
production of common ragweed (Ambrosia artemisiifolia L.) First Internat. Ragweed Conf.,

Budapest, Hungary.

74



Kazinczi G., Béres I., Novak R., Bir6 K., Pathy Zs. (2008a): Common ragweed (Ambrosia
artemisiifolia): a review with special regards to the results in Hungary. 1. Taxonomy, origin and
distribition, morphopogy, life cycle and reproduction strategy. Herbologia, 9(1):55-92.

Kazinczi G., Béres 1., Novak R., Karaman J. (2009): Ujra fokuszban az iiromlevelti parlagfii
(Ambrosia artemisiifolia L.). Novényvédelem 45(8):389- 403.

Kazinczi G., Béres 1., Pathy Zs. Novak R., (2008b): Common ragweed (Ambrosia artemisiifolia
L.): a review with special regards to the results in Hungary. Il.Importance and harmful effect,
allergy habitant, allelopathy and benefical characteristics. Herbologia, 9(1):93-118.

Kazinczi G., Béres 1., Varga P., Kovacs 1., Torma M. (2007): A parlagfiic (Ambrosia
artemisiifolia L.) és a kultarnovények kozotti versengés szabadfoldi additiv kisérletekben.

Magyar Gyomkutatés és Technoldgia, 8:41-47.

Kazinczi G., KOmives T., Lechoczky E., Reisinger P., Karacsony P., Novak R., Szaboné Kele
G., Gyulai B., Domak B. (2012): A parlagfii tomeges felszaporodasanak okai. In: Kazinczi G.-
Novak R. (szerk.): A parlagfii visszaszoritasanak integralt moddszerei. Gyommentes

Kornyezetért Alapitvany, Budapest, 20-30.

Kearse M., Moir R., Wilson A., Stones-Havas S., Cheung M., Sturrock S., Buxton S., Cooper
A., Markowitz S., Duran C., Thierer T., Ashton B., Meintjes P., Drummond A. (2012):
Geneious basic: an integrated and extendable desktop software platform for the organization
and analysis of sequence data. Bioinformatics, 28(12):1647-1649.

Kim H.T., Chung M.G., Kim K.-J. (2014): Chloroplast genome evolution in early diverged
Leptosporangiate ferns. Mol. Cells., 37(5): 372-382.

Kim I., Park J. Y., Lee Y.S., Lee H.O., Park H.-S., Jayakodi M., Waminal N.E., Kang J.H., Lee
T.J., Sung H.S., Kim K.Y., Yang T.-J. (2017): Discrimination and authentication of Eclipta
prostrata and E. alba based on the complete chloroplast genomes. Plant Breed. Biotech.,
5(4):334-343.

Kim J.-S., Jung J.D., Lee J.-A., Park H.-W., Oh K.-H., Jeong W.-J., Choi D.-W., Liu J.R. Cho
K.Y. (2006): Complete sequence and organization of cucumber (Cucumis sativus L. cv.
Baekmibaekdadagi) chloroplast genome. Plant Cell Rep., 25:334-340.

75



Kim K.-J., Lee H.-L. (2004): Complete chloroplast genome sequence from korean ginseng
(Panax schinseng Nees) and comparative analysis of sequence evolution among 17 vascular
plants. DNA Research, 11:247-261.

King T.P., Norman P.S., Connell J.T. (1964): Isolation and characterization of allergens from
ragweed pollen.Il. Biochemistry, 3(3):458-468.

Klaus D., Ohlrogge J.B., Neuhaus H.E., Dérmann P. (2004): Increased fatty acid production in
potato by engineering of acetyl-CoA carboxylase. Planta, 219:389-396.

Kolodner R., Tewari K.K. (1975): The molecular size and conformation of the chloroplast DNA
from higher plants. Biochimica et Biophysica Acta, 402:372-390.

Konstantinovic B., Meseldzija M., Konstantinovic B. (2006): Ambrosia atrtemisiifolia and lva
xanthifolia spread and distribution in Vojvodina region. 4th International Plant Protection
Symosium at Debrecen Univesity and 11th Trans-Tisza Plant Prptection Forum, 18-19 October,
Debrecen, Hungary, 281-287.

Kress W.J., Erickson D.L. (2007): A two-locus global DNA barcode for land plants: the coding
rbcL gene complements the non-coding trnH-psbA spacer region. Plos One, 2(6):e508.

Kumar S., Dhingra A., Daniell H. (2004): Plastid-expressed betaine aldehyde dehydrogenase

gene in carrot cultured cells, roots, and leaves, confers enhanced salt tolerance. 136:2843-2854.

Kumar S., Stecher G., Li M., Knyaz C., Tamura K. (2018): MEGA X: Molecular Evolution
Genetics Analysis across computing platforms. Mol. Biol. Evol., 35(6):1547-1549.

Kurtz S., Choudhuri J.V., Ohlebusch E., Schleiermacher C., Stoye J., Giergerich R. (2001):
REPuter: the manifold applications of repeat analysis on a genomic scale. Nucleic Acids
Research, 29(22):4633-4642.

Lamppa G.K., Elliot L.V., Bendich A.J. (1980): Changes in chloroplast number during pea leaf
development. Planta, 148(5):437-443.

Lee S.-B., Kwon H.-B., Kwon S-J., Park S.-C., Jeong M.-J., Han S.-E., Byun M.-0., Daniell H.
(2003): Accumulation of trehalose within transgeic chloroplasts confers drought tolerance.
Molecular Breeding, 11:1-13.

76



Lilly J.W., Havey M.J., Jackson S.A., Jiang J. (2001): Cytogenomic analyses reveal the
structural plasticity of chloroplast genome in higher plants.The Plant Cell, 13:245-254.

Liu Y., Huo N., Wang Y., Zhang S., Young H.A., Feng X., Gu Y.Q. (2013): Complete
chloroplast genome sequences of mongoliai medicine Artemisia frigida and phylogenetic
relationships with other plants. Plos One, 8(2):e575333.

Lodish H., Berk A., Zipursky S.L., Matsudaira P., Baltimore D., Darnell J. (2000): Molecular
Cell Biology. W.H. Freeman, New York. Elérhetd:
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK21475/

Lohse M., Drechsel O., Kahlau S., Bock R. (2013): OrganellarGenomeDRAW-a suite of tools
for generating physical maps of plastid and mitochondrial genomes and visualizing expression
data sets. Nucleic Acids Research, 41: W575-W581.

Lonsdale D.M., Brears T., Hodge T.P., Melville S.E. (1988): The plant mitochondrial genome:
homologous recombination as a mechanism for generating heterogeneity. Phil. Trans. R. Soc.
Lond. B 319:149-163.

Lossl A., Eibl C., Harloff H.-J., Jung C., Koop H.-U. (2003): Polyester synthesis in
transplastomic tobacco (Nicotiana tabacum L.): significant contents of polyhydroxybutyrate

are associated with growth reduction. Plant Cell, 21:891-899.

Maier R.M., Schmitz-Linneweber C. (2004): Plastid Genomes. In: Daniell H., Chase C.
(szerk.): Molecular biology and biotechnology of plant organelles: chloroplast and

mitochondria. Springer, Netherland. 115-150.

Margulies M., Egholm M., Altman W.E., Attiya S., Bader J.S., Bemben L.A., Berka J.,
Braverman M.S., Chen Y.-J., Chen Z., Dewell S.B., Du L., Fierro J.M., Gomes X.V., Goodwin
B.C., He W., Helgesen S., Ho C. H., Irzyk G.P., Jando Sz. C., Alenquer M.L.1., Jarvie T.P.,
Jirage K.B., Kim J.-B., Knight J.R., Lanza J.R., Leamon J.H., Lefkowitz S.M., Lei M., Li J.,
Lohman K.L., Lu H., Makhijani V.B., McDade K.E., McKenna M.P., Myers E.W., Nickerson
E., Nobile J.R., Plant R., Puc B.P., Ronan M.T., Roth G.T., Sarkis G.J., Simons J.F., Simopson
J.W., Srinivasan M., Tartaro K.R., Tomasz A., Vogt K.A., Volkmer G.A.,Wang S.H., Wang
Y., Weiner M.P., Yu P., Begley R.F., Rothberg J.M. (2005): Genome sequencing in
microfabricated high-density picolitre reactors. Nature, 437:376-380.

77


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK21475/

Margulis L. (1970): Origin of eucaryotic cells: evidence and research implications for a theory
of the origin and evolution of microbial, plant and animal cells on the precandrian earth. Yale

University Press, London.

Mark Zs., Bikov a., Galffy G. (2016): A parlagfii okozta 1égzdszervi allergias megbetegedések
eléfordulasa Magyarorszagon. Orv. Hetil., 157(50):1989-1993.

Martin G., Baurens F.-C., Cardi C., Aury J.-M., D’Hont A. (2013): The complete chloroplast
genome of banana (Musa acuminata, Zingiberales): Insight into plastid monocotyledon
evolution. Plos One, 8(6):e67350.

Martins W. S., Lucas D.C.S., de Sousa Neves K.F., Bertioli D.J. (2009): WebSat- a web
software for microsatellite marker development. Bioinformation, 3(6):282-283.

Matsuoka Y., Yamazaki Y., Ogihara Y., Tsunewaki K. (2002): Whole chloroplast genome
comparison of rice, maize, and wheat: implications for chloroplast gene diversification and
phylogenynof cereals. Mol. Biol. Evol., 19(12):2084-2091.

Matyas K. K., Taller J., Cseh A., Poczai P., Cernak 1. (2011) Development of a simple PCR-
based assay for the identification of triazine resistance in the noxious plant common ragweed
(Ambrosia artemisiifolia) and its applicability in higher plants. Biotechnology Letters, 33:2509-
2515.

McBride K.E., Svab Z., Schaaf D.J., Hogan P.S., Stalker D.M., Maliga P. (1995): Amplification
of a chimeric Bacillus gene in chloroplast leads to an extraordinary level of an insecticidal

protein in tabacco. Bio/Technology, 13:362-365.

Melotto-Passarin D.M., Tambarussi E.V., Dressano K., De Martin V.F., Carrer H. (2011):
Characterization of chloroplast DNA microsatellites from Saccharum spp and related species.
Genetics and Molecular Research, 10(3):2024-2033.

Mereschkowsky C. (1905): Uber Natur und Ursprung der Chromatofphoren im Pflanzenreiche.
Biol. Centralblatt., 25:593-604.

Moesz G. (1910): A ndvénytani szakosztaly 1910. évi decz. 14-én tartott 162-ik iilésének

jegyzokonyve. Botanikai kozlemények, 11(6):303.

78



Moesz G. (1926): Apré kozlemények. Néhany érdekesebb ndvény tujabb eléfordulésa.
Botanikai K6zlemények, 23(4-6):184-186.

Mogensen H.L. (1988): Exclusion of male mitochondrie and plastids during syngamy in barley
as a basis for maternal inheritance. Proc. Natl. Acad. Sci., 85:2594-2597.

Moon B.C., Park I., Kim W.J., Yang S., Kang Y.M. (2017): The complete chloroplast genome
sequence of Fritillaria thunbergii Mig., an important medicinal plant, and idenfication of DNA
markers to authenticate Fritillariae bulbus. Horticulture, Environment, and Biotechnology,
59(1):71-80.

Nékam R., Paldy A. (2008): Burden of ragweed allergy in Hungary. First Internat. Ragweed
Conf., Budapest, Hungary, 10-13 Sept., 25.

Neuhaus H., Link G. (1987): The chloroplast tRNAM(UUU) gene from mustard (Sinapsis
alba) contains a class Il intron potentially coding for a maturase-related polypeptide. Current
Genetics, 11(4):251-257.

Nie X,, Lv., S., Zhang Y., Du X., Wang L., Biradar S.S., Tan X., Wan F., Weining S. (2012):
Complete chloroplast genome sequence of a major invasive species, crofton weed (Ageration
adenophora). Plos One 7(5):e36869.

Nobel P. (2009): Physicochemical and environmental plant physiology, 4. kiadas, Elsevier
Academic Press, Amsterdam.

Novéak R., Dancza 1., Szentey L., Karaman J. (2009): Magyaroarszdg szant6foldjeinek
gyomndvényzete. Otddik Orszagos Szantofoldi Gyomfelvételezés. Témadokumentacio,

Budapest.

Oldenburg D.J., Bendich A.J. (2004a): Changes in structure of DNA molecules and the amount
of DNA per plastid during chloroplast development in maize. J. Mol. Biol., 344:1311-1330.

Oldenburg D.J., Bendich A.J. (2004b): Most chloroplast DNA of mainze seedlings in linear
molecules with defined ends and branched forms. Journal of Molecular Biology, 335(4):953-
970.

Olmstead R.G., Sweere J.A. (1994): Combing data in phylogenetic systematics: an empirical
approach using three molecular data sets in the Solanaceae. Syst. Biol., 43(4):467-481.

79



Olmstead R.G.,Palmer J.D. (1992): A chloroplast DNA phylogeny of the Solanaceae:
subfamillial relationships and character evolution. Ann. Missouri Bot. Gard., 79:346-360.

Oxelman B., Lidén M., Berglund D. (1997): Chloroplast rpsl6 intron phylogeny of tribe
Sileneae (Caryophyllaceae). Pl. Syst. Evol., 206:393-410.

Ozaslan C., Onen H., Farooq S., Gunal H., Akyol N. (2016): Common ragweed: An emerging
threat for sunflower production and human health in Turkey. Weed biology an Management,
16:42-55.

Paldy A., Nékam K., Bitay Zs., Csajbok V., Kelemen A., Major T, Apatini D., Jozsa E., Novak
E., Replyuk E. (2007): Ragweed pollen load and sensitisation in Hungary. Central European
Joornal of Public Health, Suppl., S13-S14.

Palmer J.D. (1991): Plastid chromosomes structure and evolution. In: Bogorad L., Vasil I.K,
(szerk.): The molecular biology of plastids. Cellculture and somatic cell genetics of plants, vol.
7A, Academic Press. 5-53.

Palmer J.D., Herbon L.A. (1988):Plant mitochondrial DNA evolves rapidly in structure, but
slowly in sequence. J. of Mol. Evol., 28:87-97.

Patzoldt W.L., Tranel P.J., Alexander A.L., Schmitzer P.R. (2001): A common ragweed
population resistant to cloransulam-methyl. Weed Sie., 49(4):485-490.

Payne W.W. (1964): A re-evalution of the genus Ambrosia (Compositae). J. Arnold Arbor.
45:401-436.

Pimentel D., Peshin R. (szerk.) (2014): Integrated Pest Manegement. Springer, Netherlans, 282

Podberezko .M., Pylypenko L.A., Mar’uschkina V. Y., Borzykh O. 1. (2013): Practical and
economic efficacy of Ambrosia artrmisiifolia L. sureillance in compliance with the

internacional standards. Journal of Plant Protection Research, 53(4):392-398.
Polar S. (1941): Gyérmegye floraja. Botanikai Kozlemények, 38(5-6):201-352.

Polikszenova B./1., Yepnuk B.B., /ixyc M.A., Cayrkuna T.A., Tuxomupos B.H., Xpamios
AK., Jlemeza H.A., Cumopoa C.I'., Cragumuenko M.A., ®enoposuu M.H. (2012)

80



CoBpeMEHHOE COCTOSTHUE pPa3HOOOpaszus pacTeHH M (QUTONATOTEHHBIX MHUKPOMHUIIETOB

neHTpanbHoro peruona benopycckoii rpsasl. Bectauk BI'Y, Cepus 2, 57-61.

Possingham J.V., Saurer W. (1969): Changes in chloroplast number per cell during leaf
development in spinach. Planta, 86(2):186-194.

Powell W., Morgante M., McDevitt R., Vendramin G.G., Rafalski J.A. (1995): Polymorphic
simple sequence repeat regions in chloroplast genomes: applications to the population genetics
of pines. Proc. Natl., Acad. Sci. USA, 92:7759-7763.

Powell W., Morgante M.,Andre C., McNikol J.W., Machray G.C., Doyle J.J., Tingey S.V.,
Rafalski J.A. (1995)a: Hypervariable microsatellites provide a general source of polymorphic

DNA markers for the chloroplast genome. Current Biology, 5:1023-1029.

Priszter Sz. (1960): Adventiv gyomnoévényeink terjedése. A Keszthelyi Mezégazdasagi
Akadémia Kiadvanyai, Mezdgazdasagi Kiadd, Budapest, 15-16.

Radojci¢ N., Stefani¢ E., Antunovié S., Zima D., Dimié¢ D., Stefani¢ 1. (2018): Weed species
changes over long-term period in sugar beet production. Listy Curovarnické a Repaiské,
134(7/8):242-246. (6sszefoglald angol, cseh nyelven)

Rafnar T., Griffith 1.J., Kou M.-C., Bond J.F., Rogers J.F., Klapper D.G. (1991): Cloning of
Amb a | (Antigen E), the major allergen family of short ragweed pollen. The Journal of
Biological Chemistry, 266 (2):1229-1236.

Renner O. (1936): Zur Kenntnis der nichtmendel Buntheit der Laubblitter. Flora, 130:218-290.

Reznik S.Ya., Spasskaya I.A., Dolgovskaya M.Yu., Volkovitsh M.G., Zaitzev V.F. (2008): The
ragweed leaf beetle Zygogramma suturalis F. (Coleoptera: Chrysomelidae) in Russia: current
distribution, abundance, and implication for biological control of common ragweed, Ambrosia
artemisiifolia L. in: Proc. of the XII. intern. symp. on biological control of weeds, CABI,
Wallingford, UK, 614-6109.

Ries C., Krippel Y., Pfeiffenschneider M., Schneider S. (2013) Enviromental impact
assessment and black, wath and alert list classification after the ISEIA protocol of non-native

vascular plant species in Luxembourg. Bulletin de la Sosiété des naturalistes luxembourgeois,

114:05-21.

81



Romero Bujan M.I. (2007): Flora exotica de Galicia (noroeste ibérico). Bot. Compulet., 31:113-
125.

Rousonelos S.L., Lee R.M., Moreira M.S., VanGessel M.J., Tranel P.J. (2012):
Characterization of a common ragweed (Ambrosia artemisiifolia) population resistant to ALS-
and PPO-inhibiting herbicides. Weed Science, 60(3):335-344.

Romer S., Fraser P.D., Kiano J.W., Shipton C.A., Misawa N., Schuch W., Bramley P.M.
(2000): Elevation of the provitamin A content of transgenic tomato plants. Nature
Biotechnology, 18:666-6609.

Ruiz O.S., Hussein H.S., Terry N., Daniell H. (2003): Phytoremediation of organomercurial
compounds via chloroplast genetic engineering. Plant Physiol., 132:1344-1352.

Rybnicek O., Novotnd B., Rybni¢kova E., Rybnic¢ek K. (2000): Ragweed in the Czech
Republic. Aerobiologia, 16:287-290.

Saitou N., Nei M. (1987): The neighbor-joining method: a new method for reconstructing
phylogenetic trees. Mol. Biol. Evol., 4(4):406-425.

Salo P. M., Arbes S. J., Jaramillo R., Calatroni A., Weir C. H., Sever M. L. Hoppin J. A., Rose
K. M., Liu A. H., Gergen P. J., Mitchell H. E., Zeldin D. C. (2014): Prevalence of allergic
sensitization in the United States: result from the national Health and Nutrition Examination
Survey (NHANES) 2005-2006. The journal of Allergy and Clinical Immunology, 134(2):350-
359.

Sato S., Nakamura Y., Kaneko T., Asamizu E., Tabata S. (1999): Complete structure of the
chloroplast genome of Arabidopsis thaliana. DNA Reasearch, 6:283-290.

Schréder M.B. (1985): Ultrastuctural studies on plastids of generative and vegetative cells in
Liliacae, 3. Plastid distibution during the pollen development in Gasteria verrucosa (Mill.)
Duval. Protoplasma 124:123-9.

Sell P., Murell G. (2006): Flora of Great Britain and Ireland: Volume 4, Campanulaceae-

Astereceae, Cambridge University Press, Cambridge, 513.

82



Shaver J.M., Oldenburg D.J., Bendich A.J. (2008): The structure of DNA molecules and the
effects of light on the amount of chloroplast DNA during development in Medisago truncatula.
Plant Physiology, 146:1064-1072.

Shaw J., Lickey E.B., Schilling E.E., Small R.L. (2007): Comparision of whole chloroplast
genome sequences to choose noncoding regions for phylogenetic studies in angiosperms: the
totoise and the hare I11. American Journal of Botany, 94(3):275-288.

Shimada H., Fukuta M., Ishikawa M., Sugiura M. (1990): Rice chloroplast RNA polymerase
genes: the absence og an intron in rpoC1 and the presence of an extra sequence in rpoC2.
Molecular and General Genetics MGG., 221(3): 395-402.

Shinozaki K., Ohme M., Tanaka M., Wakasugi T., Hayashida N., Matsubayashi T., Zaita N.,
Chunwongse J., Obokata J., Yamaguchi-Shinozaki K., Ohto C., Torazawa K., Meng B.Y.,
Sugita M., Deno H., Kamogashira T., Yamada K., Kusuda J., Takaiwa F., Kato A., Tohdoh N.,
Shimada H., Sugiura M. (1986): The complete nucleotide sequence of the tobacco chloroplast

genome: its gene organization and expression. The EMBO Journal, 5(9):2043-2049.

Singer B.D., Ziska L.H. Frenz D.A., Gebhard D.E., Straka J.G. (2005): Increasing Amb a 1
content in common ragweed (Ambrosi artemisiifolia) pollen as a function of rising atmospheric

CO2 concentracion. Functional Plant Biology, 32:667-670.

Skjeth C. A., Petersen H., Sommer J., Smith M. (2009) Coppenhagen: a harbinger for ragweed
(Ambrosia) in Northern Europe under climate change? IOP Conf. Ser.: Earth Environ. Sci.
6(14).

Small R.L., Ryburn J.A., Cronn R.C., Seelanan T., Wendel J.F. (1998): The tortoise and the
hare: choosing between noncoding plastome and nuclear adh sequences for phylogeny
reconstruction in a recently diverged plant group. American Journal of Botany, 85(9):1301-
1315.

Soltis D.E., Soltis P.S., Clegg M.T., Durbin M. (1990): rbcL sequence divergence and
phylogenetic relationships on Saxifragales sensu lato. Proc. Natl. Acad. Sci., 87:4640-4644.

Sommer J., Smith M., gikoparija B., Kaspryk 1., Myskowska D., Grewling L., Skjeth C. A.

(2015): Risk of exposure to airborne Ambrosia pollen from local and distant sources in Europe-

83



an example from Denmark. Annals of Agricurtural and Environmental Medicine, 22(4):625-
631.

Stach A., Smith M., Skjeth C. A., Brandt J. (2006): Examining Ambrosia pollen episodes at
Poznan (Poland) using back-trajectory analysis. Int. J. Biometerol., 51:275-286.

Staub J.M., Garcia B., Graves B., Hajdukieicz P.T.J., Hunter P., Nehra N., Paradkar V.,
Schlittler M., Carroll J.A., Spatola L., Ward D., Ye G., Russell D.A. (2000): High-yield
production of a human therapeutic in tobacco chloroplasts. Nature Biotechnology, 18:333-338.

Stephenson G.R., Dykstra M.D., McLaren R.D., Hamill A.S. (1990): Agronomic practices

influencing triazine-resistant weed distribution in Ontario. Weed Technology, 4(1):199-207.

Stesevi¢ D., Latinovi¢ N., Cakovi¢ D. (2014): Invasive alien plant species in Montenegro, with
special focus on Ambrosia artemisiifolia. Proceedings, 4th ESENIAS Workshop: International
Workshop on IAS in Agricultural and Non-Agricultural Areas in ESENIAS Region, Canakkale,
Turkey, 17-31.

Storkey J., Stratonovitch P., Chapman D.S., Vidotto F., F., Semenov M. A. (2014): A process-
based approach to predicting the effect of climate change on the distribution of an invasive

allergenic plant in Europe. Plos One, 9(2):1-7.

Subiza J., Subiza J. L., Hinojosa M., garcia R., Jerez M., Valdivieso R., Subiza E. (1989):
Anaphylactic reaction after the ingestion of chamomile tea: a study of cross-reactivity with
other composite pollens. J. Allergy Clin. Immunol., 84(3):353-358.

Szigetvari Cs., Benké Zs. R. (2004): Urdémlevelii parlagfii (Ambrosia artemisiifolia L.). In:
Mihdly B., Botta-Dukat Z. (szerk.): Biologiai invaziok Magyarorszagon. Ozonndvények.
Természetbuvar Alapitvany Kiad6, Budapest, 337-370.

Thibaudon M., Hamberger C., Guilloux L., Massot R. (2010): Ragweed pollen in France:
origin, diffusion, exposure. Eur. Ann. Allergy Clin. Immunol., 43(6):209-215.

Thommes P. (2009): Ambrosia artrmisiifolia L. (Asteraceae), ein potenciell invasiver Neophyt

fiir Luxemburg. Bulletin de la Société des naturalistes luxembourgeois, 110:101-107.

84



Thompson J.D., Higgins D.G., Gibson T.J. (1994): CLUSTAL W: improving the sensitivity of
progressive multiple sequence alignment through sequence weighting, position- specific gap
penalties and weight matrix choice. Nucleic Acids Research, 22(22):4673-4680.

Tilney-Bassett R.E.A. (1975): Genetics of variegated plants. In: Birky C.W. Jr., Perlman P.S.,
Byers T.J. : Genetics and biogenesis of mitochondria and chloroplasts. Ohio State University
Press. 268-308

Timme R.E., Kuehl J.L., Boore J.L., Jansen R.K. (2007): A comparative analysis of the Lactuca
and Helianthus (Asteraceae) plastid genomes: identification of divergent regions and
categorization of divergent regions and categorization of shared repeats, American Journal of
Botany, 94(3):302-312.

Tokarska-Guzik B., Bzdega K., Koszela K., Zabifiska I., Krzu$ B., Sajan M., Sendek A. (2011):
Allergenic invasive plant Ambrosia artemisiifolia L. in Poland: threat and selected aspects of
biology. Biodiv. Res. Conserv., 21:39-48.

Torazawa K., Hayashida N., Obokata J., Shinozaki K., Sugiura M. (1986): The 5’ part of the
gene for ribosomal protein S12 is located 30 kbp downstream from its 3’ part in tobacco
chloroplast genome. 14(4):3143.

Tosi A., Wiithrich B., Bonini M., Pietragalla-Kohler B. (2011): Time lag between Ambrosia
sensitisation and Ambrosia allergy. A 20-year study (1989-2008) in Legnano, northern Italy.
Swiss Med. WKkly., 141:w13253.

Urbatsch L.E., Baldwin B.G., Donoghue M.J. (2000): Phylogeny of the coneflowers and
relatives (Heliatheae: Asteraceae) based on nulclear rDNA Internal Transcribed Spacer (ITS)

sequences and chloroplast DNA restrinction site data. Sysrematic Botany, 25(3):539-565

Van Wely A.C., Soltani N., Robinson D.E., Hooker D.C., Lawton M.B., Sikkema P.H. (2015):
Glyphosate and acetolactate synthase inhibitor resistant common ragweed (Ambrosia
artemisiifolia L.) in Southwestern Ontario. Can. J. Plant Sci., 95:335-338.

Varga P., Béres 1., Reisinger P. (2000): Gyomndvények hatasa a kukorica terméseredményére

és levélteriilet valtozasara szant6foldi kisérletben. Novényvédelem, 36(12):625-631.

85



Verloove F. (2006) Cataloge of neophytes in Belgium (1800-2005). National Botanic Garden
of Belgium, Meise.

Vieira L. d. N., Faoro H., Fraga H.P.d.F., Rogalski M., de Souza E.M., Pedrosa F.d. O., Nodari
R.O., Guerre M.P. (2014): An improved protocol for intact chloroplasts and cpDNA isolation
in Coniferns. Plos One, 9(1):e84792.

Virdag E., Hegediis G., Barta E., Nagy E., Matyas K., Kolics B., Taller J. (2016): Illumina
sequencing of common (short) ragweed (Ambrosia artemisiifolia L.) reproduductive organs and
leaves. Front. Plant Sci., 7:1506.

Wagner, W. H., Beals T. F. (1958): Perennial ragweeds (Ambrosia) in Michigan, with the
description of a new, intermediate taxon. Rhodora, 60:177-204

Wang X.-Y., Zhou Z.-S., Liu G., Quian Z.-Q. (2018): Characteritation of the complete
chloroplast genome of the invasive weed Galinsoga quadriradiata (Asterales: Asteraceae).

Consevation Genet. Resour., 10:89-92.

Weaver S.E. (2001): Impact lamb’s-quarters, common ragweed and green foxtail on yield of
corn and soybean in Ontario. Can. J. Plant Sci., 81:821-828.

Wiegert K.E., Benett M.S., Triemer R.E. (2012): Evolution of the chloroplast genome in
photosynthetic euglenoids: a comparison of Eutreptia viridis and Euglena gracilis
(Euglenophyta). Protist, 163:832-843.

Winter P., Herrmann R.G. (1988): A five-base-pair-deletion in the gene for the large subunit
causes the lesion in the ribulose biphosphate carboxylase/oxygenase-deficient plastome mutant
sigma of Oenothera hookeri. Botanica Acta,101(1):68-75.

Wise R.R. (2007):The diversity of plastid form and function. In: Wise R.R. ¢és Hoober J.K.
(szerk.): Advances in photosyntesis and respiration. The structure and function of plastids.

Springer Science & Business Media, Dordrecht, Netherland. 3-26.

Wodehouse R.P. (1935): Pollen grains. Their structure, identification and significance in

science and medicine. Els6 kiadas, McGraw-Hill Book Company, Inc., New York, London.

Wolfe K. H., Li W.-H., Sharp P.M. (1987). Rates of nucleotide substitution vary greatly among
plant mitochondrial, chloroplast, and nuclear DNAs. Proc. Natl. Acad. Sci., 84:9054-9058.

86



Wylie, R. B. (1915): A hybrid ragweed. Proc. lowa Acad. Sci. 22:127-128.

Wyman S.K., Jansen R.K., Boore J.L. (2004): Automatic annotation of organellar genomes
with DOGMA. Bioinformatics, 20(17):3252-3255.

Yang M., Zhang X., Liu G., Yin Y., Chen K., Yun Q., Zhao D., Al-Mssallem I.S., Yu J. (2010):
The complete chloroplast genome sequence of date palm (Phoenix dactylifera L.). Plose One,
5(9):e12762.

YiD.-K,, Kim K.-J. (2012): Complette chloroplast sequences of oilseed crop Sesamum indicum
L. Plos One, 7(5): e35872.

Zerbino D.R., Birney E. (2008): Velvet: algorithms for de novo short read assembly using de
Bruijn graphs, Genome Res., 18:821-829.

Zhang Y., laffaldano J., Zhuang X., Cardina J., Cornish K. (2017): Chloroplast genome
resources and molecular markers differentiate rubber dandelion species from weedy relatives.
BMC Plant Biology, 17:34.

Ziska L.h., Caulfield F.A. (2000): Rising CO2 and pollen production of common ragweed
(Ambrosia artemisiifolia), a known allergy-inducing species: implications for public health.
Aust. J. Physiol., 27:893-898.

Zsak Z. (1941): Florisztikai adatok a hazai ndvényvilag ismeretéhez. Botanikai Kozlemények,

38(1-2):12-48.

http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/

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

https://species.biodiversityireland.ie/profile.php?taxonld=29598 &taxonDesignationGroupld=
26

https://www.nchi.nlm.nih.gov/books/NBK279690/

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/browse#!/organelles/

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore

https://www.nchi.nlm.nih.gov/orffinder/

87


http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://species.biodiversityireland.ie/profile.php?taxonId=29598&taxonDesignationGroupId=26
https://species.biodiversityireland.ie/profile.php?taxonId=29598&taxonDesignationGroupId=26
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK279690
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/browse#!/organelles/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/

https://www.verspreidingsatlas.nl/0048#

88


https://www.verspreidingsatlas.nl/0048

11Figgeléek

FI.

tablazat Kodon hasznalat a tRNS-nél.
kodon |2MN0 | ipNs | El6fordulds ooy Tkodon | 2™M0 [ {RNS | Szém | RSCU
sSav genomban sav

UUU  |Phe 2155.0 123 |ucu |ser 1074.0 | 1.46
trnF-

UUC  |Phe 1346.0 077 |ucc |ser 7740 |1.05
GAA

UUA  |Leu [ 11250 133 |uca |ser |'MS las00 |1.27
UUA UGA

uuG  |Leu |™L {10570 1.25 UCG | Ser 568.0 |0.77
CAA

CUU |Leu 1048.0 124  |ccu |Pro 637.0 |1.13

cuC |Leu 601.0 071 |ccc  |Pro 5450 |0.96

CUA |Leu |"L |7030 094 |cca |pro |"P- leg30 [1.21
UAG UGG

CUG |Leu 455.0 054 |cce  |Pro 3950 [0.70

AUU  |lle 1685.0 124  |ACU |Thr 707.0 |1.24

auc  |ne | 110140 074  |acc |thr |"T- Is5460 |0.96
GAU GGU

AUA |1l |'™ 43850 102 |aca |thr  |"T- le370 |1.12
CAU UGU
trnfM-
CAU,

AUG | Met 905.0 1.00 |ACG |Thr 3840 |0.68
trnM-
CAU

GUU |val 803.0 140 |GCU |Ala 5150 [1.31
trnV-

GuC |val 424.0 074 |ccc  |Ala 371.0 |0.94
GAC

GUA [val [TV 6650 116 |GCA |Ala | a0 |112
GAC UGC

GuGg |val |"™V- 4080 GCG |Ala 248.0 |0.63
UAC
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kodon |2MN0 | ipNS | Szém RCSU |kodon |2™NO |{pNS |Szém |RSCU
sav sav
UAU | Tyr 1446.0 139 |ucu |cys 667.0 |1.24
UAC |Tyr |"™ 6410 0.61 ucc |cys |"™C 4050 |076
GUA GCA
UAA  |Stop 1098.0 119  |UGA |stop 928.0 |1.00
UAG |Stop 753.0 0.81 usc |Trp | "W 17190 |1.00
CccA
CAU |His 930.0 1.43 cou |Arg |"R- 13780 |0.70
ACG
cac |His |["H 13740 057 |cGC | Arg 250.0 |0.46
GUG
CAA |Gih |["™MQ 10360 138 |CGA |Arg 5510 |1.02
UUG
CAG |GIn 463.0 062 |CGG |Arg 379.0 |0.70
AAU | Asn 1655.0 139 |AGU |ser 623.0 |0.84
AAC  |Asn [MN- 19019 061 |AGC |[ser |5 l4490 |o0.61
GUU GCU
AAA |Lys |TK 121310 1.34 AGA |Arg 1087.0 |2.02
uuu
AAG  |Lys 1053.0 066 |AGG |Arg 5820 |1.08
GAU |Asp 1136.0 144 |GGU |Gly 600.0 |1.00
GAC |Asp |"D- lase0 056 |cac |ely |G [3710 |0.62
GucC Gece
GAA |Glu |"ME 14350 137 |GeA |ely |"C |gee0 |1.44
uuc ucc
GAG |Gl 654.0 063 |GGG |Gly 5750 |0.95

RSCU: Relative Synonymous Codon Usage (relativ szinonim kodon

nagyobb az értéke, anndl gyakoribb az eldfordulasa az adott kodonnak.

hasznalat) minnél
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F2. tablazat Ismétlodések az tirdmlevelll parlagfii plasztomban

ismétlodés ismétlés elhelyezkedés ismétléd | ismétlod

kezdé és és tipusa

szekvenciai a a genomban hossza

59132/59147 ATTTAAGTAATAAT/ATTTAAGTAAT | accD- psal | intergenic LS |15 T
AAT spacer region | C

54705/75440 TCTGTTGTTCTTTTTTTTTTTTTTTTT | atpB-rbcL- | intergenic LS |35 Cc
TTTTTTTT/AGAAAAAAATAAAAAA | petB intron | spacer Cc
AAAAAAAAAAAAAAAAAAA region, intron

28623/80643 GCATTATTTTTTATTTATTTTTTTTTT | atpF-atpA, | intergenic LS |35 R
TTTTTTTT/TTTTTTTTITTTITITTTITT T rps8-rpll4. | spacer C
TTTTTTTTTTTTTACG region,

intergenic

25690/25725 AAAGATTACAAT/AAAGATTACAAT/ | atpl-atpH intergenic LS |12 T
AAAGATTACAAT spacer region | C

70602/74838 GAAAAAAGAATTTTTTTTTTTTTTTT | clpP intron, LS |33 P
TTTTTTT/AAAAAAAAAAAAAAAAA | intron, intergenic C
AAAGAATCCTTTATIC nchH-natR | enacer reninn

117280/138321 | GAGGAGCCGTATGAGATGAAAATC | ndhA intron, SS |39 F
TCATGTACGGTTCTG/GAGGAGCCG | intron- intergenic C,
TATGAGGTGAAAATCTCATGTACGG | ycfl5- spacer region | IRB

116590/116625 | AAATTACCATATGTATTA/AAATTAC | ndhA-ndhl | intergenic SS |18 T
CATATGTATTA spacer region | C

95209/117281 AACCGTGCATGAGACTTTCATCTCA | ndhB intron-intron | IRB | 35 P
CACGGCTCCT/AGGAGCCGTATGAG | intron- :
ATGAAAATCTCATGTACGGTT ndhA SS

51294/51317 TTTATAGGGCTC/TTTATAGGGCTC ndhC- intergenic LS |12 T

trnV-UAC | spacer region | C

51267/74023 ATATTCTTTTTATGATTTGAATTTGA | ndhC- intergenic LS 31 F
TTTTA/ATTTTCTTTTTATGATTTGAT | trnV-UAC, | spacer C
TTTGATTTGA psbB-psbT | region,

intergenic

127213/127281 | TTTAAGTCTTT-TTTAAGTC- ndhF-ycfl | intergenic SS |24 T
TTT/TTTAAGTCTTTAATTAAGTCTTT spacer region | C
T ATTAAGTCTTTAATTAAGTCTTTT

118531/118570 | TATATTCATAATTATATTTA/TATAT | ndhl-ndhG | intergenic SS 20 T
TCATAATTATATTTA spacer region | C

50699/50726 TATTATCCTTTCTA/TATTATCCTTTC | ndhK- intergenic LS |14 T
TA ndhC spacer region | C
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63538/63563 GACACAAGAAAAG/ petA-psbd | intergenic LS |13 T
GACACAAGAAAAG spacer region | C

75445/80633 AAAATAAAAAAAAAAAAAAAAAA | petB intron, LS |41 C
AAAAAAAAAAAAAAAAAITTTTACT | intron- intergenic C
[TTTTTTTTTTTTTTI I T I I ITITITOITT rnsR-rnl14 shacer reqinn

9827/9864 AAATGAAAAGAAATATTAT/AAATG | petN-trnC- | intergenic LS |19 T
AAAAGAAAGATTAT GCA spacer region | C

10038/10067 CACTATTAGATTGAG/CACTATTAG | petN-trnC- | intergenic LS |15 T
ATTGAG GCA spacer region | C

38744/40968 AGAAAAATAAATGCAATAGCTAAA | psaB-psaA | CDS, CDS LS | 32
TGATGATG/AGAAAAAGAATTGCAA C
TAGCTAAATGATGGTG

67580/99483 TAAGAGGATAGCAAGTTACAAATT | psalJ-rpl33, | intergenic LS |30
CTATTT/ITAAGAGGATAGCAAGTTA | trnV-GAC- | spacer C,
CAAATTCTGTCT ycfl5 region, IRA

intergenic

35273/35298 TAGGAATAAATTG/ psbC-trnS- | intergenic LS |13 T
TAGGAATAAATTG UGA spacer region | C

35362/70603 AAAAAAAGATTCTTTTTTTTTTTTTT | psbC-trnS- | intergenic LS |30
TTTT/AAAAAAGAATTTTTTTTTTTTT | UGA, clpP | spacer C
TTTTTTTT intron region, intron

35528/45579 AAGGAGAGAGAGGGATTCGAACCC | psbC-trnS- | intergenic LS |30
TCGATAITACCGAGGGTTCGAATCC | UGA, trnS- | spacer C
CTCTCTITTICCTT GClLI reqion CNS

35586/45517 GCTTTCAACCACTCAGCCATCTCTC | pshC-trnS- | intergenic LS |30
CGAAA/TGTAGGAGAGATGGCTGAG | UGA, trnS- | spacer C
TGGTTGAAAGC GClI reqinon CNS

65092/65167 AATAATTCATGAAATTGATTAGAAT | psbE-petL | intergenic LS | 38 T
ATTGCCGCAATTG/AATAATTCATG spacer region | C
AAATTGATTAGAATATTGCCGCAAT

75103/75150 TCGCGGCCAGACTTCAAAAAAATT/ | psbH-petB | intergenic LS |24 T
TCGCGGCCAGACTTCAAAAAAATT spacer region | C

75442/75485 AAAAAATAAAAAAAAAAAAAAAA psbH-petB | intergenic LS |1 T
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA spacer region | C

8271/8296 ATACCTTATTAGC/ATACCTTATTAG | psbK-pspl | intergenic LS |13 T
C spacer region | C

56888/56917 TTAGTTATTAGATTC/TTAGTTATTA | rbcL- accD | intergenic LS |15 T
GATTC spacer region | C
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124836/124892 | TATAAAAATATTCAATAAG/ rpl32 CDS SS |19 T
TATAAAAATATTCAATAAG/ C
TATAAAAATATTCAATAAG

79021/79054 TCTCTTGTTTCTCTTGC/ rpoA- intergenic LS | 17 T
TCTCTTGTTTCTCTTGC rpsil spacer region | C

17184/17223 TTTTTCTTTTGTAGAATTAA/TTTTTC | rpoC1 intron LS |20 T
TTTTGTAGAATTAA C

23668/23701 CTTTCTTTTATCTTTTA/CTTTCTTTT | rpocC2- intergenic LS |17 T
ATCTTTTA rps2 spacer region | C

99130/99235 TATTAGATTAGTCTATTAATTCA/TA | rpsl2  3'- | intergenic IRA | 23 T
TTAGATTAGTCTATTAATTCA/TATT | ycfl5 spacer region
AGATTAGTCTATTAATTCAITATTAG

98254/117279 ACAGAACCGTACATGAGATTTTCAC | rpsl2  3'- | intergenic IRB | 39
CTCATACGGCTCCT/TGAGGAGCCG | ycfl5- spacer ,SC
TATGAGATGAAAATCTCATGTACGG | ndhA region, intron

69924169955 | AGAATAATAAATAAAAAGAATAAT | rpsio-clpP | intergenic LS |16 T
AAATAAAA spacer region | C

68075/68115 TAAATCCAAGCGAACTTTTC/TAAAT | rpsl8 CDS LS |21 T
CCAAGCGATCTTTTC C

80639/80674 TTTTTTTTTTTTTITTITTTTTTITTTITTTT | rps8-rplld | intergenic LS |1 T
TTTTTTTT spacer region | C

107247/107279 | CATTGTTCAACTCTTTAACAACACG | rrm4.5- intergenic IRA | 30
AAAAA/CATTGTTCAACTCTTTGACA | rrn5, spacer
ATATGAAAAA rrn4.5- region,

rrn5 intergenic

107687/128888 | ATAGAGATAAAGTAGAGATAAATA | rr5-trnR- | intergenic IRA | 32 Cc
GAGATAAAITATCTCTACTTTATCTC | ACG, trnR- | spacer
TATTTATCTCTACTT ACG-rr5 | region,

intergenic

11963/12016 TTCTCTCGTATCAGGTAT/TTCTCTC | trnD-GUC | intergenic LS |18 T
GTATCAGGTAT - trnY- | spacer region | C

13092/13214 ATTTTCTTTGATGGATAATGAGCCA 'SHEA-UUC- intergenic LS | 122
GCCAAAATGGTATTTTTTTTTTTTTT | rpoB, trnE- | spacer C
TTAAATTTCGATATGGATGAATATA | UUC-rpoB | region,
AATAACTGACAATTTCAAAATAATC intergenic

30533/30564 TTTAAGATAAATATAG/TTTAAGAT | trnG-UCC | CDS LS |16 T
AAATATAG C
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156/84242 AGTAAATAGGAGAGAAAATAGAAT | trnH- intergenic LS | 157
TTCTTTCTTCGTCTTAAAAAAAAAA | rpsl9, spacer C
TAGGAGGAAGCTGTGACACGTTCA | rpsl9 region, CDS
CTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCGA

4696/4725 AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA | trnK-UUU | intergenic LS |1 T
AAAAAAA - rpsl6 spacer region | C

4892/4973 AAAATAAAAAAAAAAAAAAAAAA | trnK-UUU | intergenic LS |1 T
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA | -psl6 spacer region | C
VY.V V.VV.VVVV.VV.VV.V.V.V.V

5120/5157 TAAAGAACTTCGATTCCTT/TAAAG | trnK-UUU | intergenic LS |19 T
AACTTCGATTCCTT - rpsl6 spacer region | C

48015/48050 TTATTTATCGTATCCTTT/TTATTTAT | trnL-UAA- | intergenic LS |18 T
TTTATCCTTT trnF-GAA | spacer region | C

128886/128927 | TTTATCTCTACTTTATCTCTA/TTTAT | trnR-ACG- | intergenic IRB | 21 T
CTCTACTTTATCTCTA rrn5 spacer region

9455/9482 GGGTAGAAATAAAA/GGGTAGAAAT | trnS-GCU | intergenic LS | 14 T
AAAA - trnC- | spacer region | C

GCA

8768/35526 AAACGGAAAGAGAGGGATTCGAAC | trnS-GCU, | CDS, LS |32
CCTCGGTA/AAAAGGAGAGAGAGG psbC-trnS- | intergenic C
GATTCGAACCCTCGATA UGA spacer region

31739/31778 ATCATGATAAGTCATCTGTT/ATCAC | trnT-GGU | intergenic LS |20 T
GATAAGTCATCTGTT - pshD spacer region | C

32024/32049 TAGGAATAAATTG/ITAGGAATAAAT | trnT-GGU | intergenic LS |13 T
TG - pshD spacer region | C

47109/47146 TTTTTATCACGATTCGTTGA/- trnT-UGU | intergenic LS 19 T
TTTTATCACGATTCGTT-A - trnL-UAA | spacer region | C

136694/136731 | TTTCCCGATCTAAATCAAGI/TTTCCC | trnV-GAC- | intergenic IRB | 19 T
GATCTAAATCAAG ycflb spacer region

52011/52040 TCAAGATGAATATTC/TCAAGATGA | trnV-UAC | intergenic LS |15 T
CTATTC - trnM- | spacer region | C

CAlI

109515/109568 | AAATTGAAATCGAAGAAA/AAATGG | ycfl CDS IRA | 18 T
AAATAGAAGAAG/AAATGGAAATA
GAAGAAG

137380/137471 | AGACTAATCTAATATGAATTAAT/A | ycfl5- intergenic IRB | 23 T
GACTAATCTAATATGAATTAAT/IAG | rps12 3 spacer region
ACTAATCTAATATGAATTAATIAGA

99884/99921 CTTGATTTAGATCGGGAAA/CTTGAT | ycfl5- intergenic IRA | 19 T
TTAGATCGGGAAA trnV-GAC | spacer region
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91516/145054 ATTGACGATATTGATGCTAGTGACG | ycf2-ycf2 CDS, CDS IRA | 30
ATA/TATCGTCACTAGCATCAATATC ,
GTCACT IRR

43769/138322 TACAGAACCGTACATGAGATTTTCA | ycf3 intron | intron, LS |41
TCTCATACGGCTCCTC/GAGGAGCC | exon2-1 intergenic C,
GTATGAGGTGAAAATCTCATGTACG | kozott- spacer region | IRB
GTTCTGTA rpsl2  3'-

43774/95209 AACCGTACATGAGATTTTCATCTCA | ycf3 intron, intron | LS | 35
TACGGCTCCT/AACCGTGCATGAGA | intron2-3, C,
CTTTCATCTCACACGGCTCCT ndhB IRA

44740/44763 ACAAGAATGGAG/IACAAGAATGGA | yef3-trns- | intergenic LS |12
G GCU spacer region | C

44917/44948 ATATGATGAAAATAGA/ ycf3-trnS- | intergenic LS |16
ATATGATGAAAATAGA GCU spacer region | C

45169/45200 TAACCATAAAATATAG/TAACCATA | ycf3-trnS- | intergenic LS |16
AAATATAG GCU spacer region | C

60758/60783 TAATGATAACTAG/TAATGATAACT | ycf4-cemA | intergenic LS |13
AG spacer region | C

61089/61112 ATTCAAGGCCTA/ATTCAAGGCCTA | ycfd-cemA | intergenic LS |12

spacer region | C

6123/61264 GATGAAAAAATGGC/GATGAAAAA | ycfd-cemA | intergenic LS |14 T

ATGGC spacer region | C

A tablazatban hasznalt réviditések: ismétlés tipusai T=tandem, F=forward, P=palindromic

(palindrom), C=complementer (komplementer), R=reverse (reverz). LSC= Large Single Copy,
SSC= Small Single Copy, IRA, IRB=Inverted Repeat A, B, CDS=CoDing Sequence (kodolo

szekvencia), intergenic spacer region (kodolo DNS szekvencidk kozotti szakasz), intron (gén

fehérjére at nem irodo része).
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F3. tablazat Az Ambrosia artemisiifolia tandem ismétlédéseinek el6fordulasa, illetve

hasonldsaga a Helianthus annuus, Arabidopsis thaliana, Artemisia argyi, Ambrosia trifida, és

a Taraxacum officinale plasztomjaban

ismétlodo
szekvencia
(Ambrosia

artemisiifolia)

elhelyezkedés

Helianthus

annuus

Arabidopsis
thaliana

Artemisia

argyi

Ambrosia
trifida

Taraxacum

officinale

CTTTCTTTT
ATCTTTTA/
CTTTCTTTT
ATCTTTTA

rpoC2-rps2

100%

100%

AAAGATTA

CAAT/AAAG
ATTACAAT/
AAAGATTA

CAAT

atpl-atpH

100%

100%

100%

100%

TTATTAG/T
TATTAGI/(A)
TTCTTAG/T
TATTAGI/(A)
TTCTTAG/
TTATTAG

rbcL- accD

100%

100%

TAAATCCA
AGCGAACT
TTTCITAAA
TCCAAGCG
ATCTTTTC

rpsi8

100%

99%

100%

100%

TGACGATA
TTGATGCT
AG/TGACGA
TATTGATG
CTAG

ycf2

100%

70%

86,70%

100%

93,80%

TTTTTCATA
TTGTCAAA
GAGTTGAA
CAATGGT/
TTTTTCGTG
TTGTTAAA

rrn5-rrn4.5

100%

96,90%

100%

96,90%
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GAGTTGAA
CAATG

TTTTTTTTT
TTTTTTTTT
TTTTTTT

atpB-rbcL

100%

AAAATAAA
AAAAAAAA
AAAAAAAA
AAAAAAAA

AAAAAAAA
A

trnK-UUU -
rpslé

99%

ATACCTTAT
TAGC/ATAC
CTTATTAG
C

psbK-pspl

100%

AAATGAAA
AGAAATAT
TAT/AAATG
AAAAGAAA
GATTAT

trnC-GCA-
petN

95%

CACTATTA
GATTGAGI/C
ACTATTAG
ATTGAG

trnC-GCA-
petN

100%

100%

TTCTCTCGT
ATCAGGTA
T/ITTCTCTC
GTATCAGG
TAT

trnD-GUC -
trnY-GUA

100%

TTTTTCTTT
TGTAGAAT
TAA/TTTTT
CTTTTGTA
GAATTAA

rpoC1

100%

AGTTACGA
TTAGAAAT
TAG/AGTTA

trnG-UCC

100%
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CGATTAGA
AATTAG

ATCATGAT
AAGTCATC
TGTT/ATCA
CGATAAGT
CATCTGTT

trnT-GGU
psbD

95%

ACAAGAAT
GGAG/ACAA
GAATGGAG

ycf3-trnS-
GCU

100%

ATATGATG
AAAATAGA/
ATATGATG
AAAATAGA

ycf3-trnS-
GGA

100%

ATAGAATA
TAG/ATAGA
ATATAG

ycf3-trnS-
GCU

100%

TAACCATA
AAATATAG/
TAACCATA
AAATATAG

ycf3-trnS-
GCU

100%

TTTTTATCA
CGATTCGT
TGA/-
TTTTATCAC
GATTCGTT-
A

trnT-UGU
trnL-UAA

100%

TTATTTATC
GTATCCTTT
ITTATTTAT
TTTATCCTT
T

trnL-UAA-
trnF-GAA

100%

TATTATCCT
TTCTAITAT
TATCCTTTC
TA

ndhC-trnV-
UAC

100%

ATTTAAGT

AATAATI/IAT
TTAAGTAA

TAAT

accD- psal

100%
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ATATATAAT
AAG/ATATA
TAATAAG

accD- psal

90%

100%

TAATGATA
ACTAGITAA
TGATAACT
AG

ycf4-cemA

100%

ATTCAAGG
CCTA/ATTC
AAGGCCTA

ycf4-cemA

100%

GATGAAAA
AATGGC/GA
TGAAAAAA
TGGC

ycf4-cemA

100%

AATAATTC
ATGAAATT
GATTAGAA
TATTGCCG
CAATTG/AA
TAATTCAT
GAAATTGA
TTAGAATA
TTGCCGCA
ATTG

psbE-petL

100%

AAAAAAAG
ATTTCTTTA
IAAAAAAAG
AATCCTTTA

clpP

100%

TTTTTTTTT
TTTTTTTTT
TTTTTTTTT
TTTTTTTTT

rps8-rpll4

96,90%

TATTAGATT
AGTCTATT
AATTCAITA
TTAGATTA
GTCTATTA
ATTCAITAT
TAGATTAG

rpsi2 3'-
ycfl5

100%

100%
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TCTATTAAT
TCA/ITATTA
GATTAGTC
TATTAATTC
A

CTTGATTTA
GATCGGGA
AAICTTGAT
TTAGATCG
GGAAA

ycf15-trnV-
GAC

100%

CATTGTTC
AACTCTTTA
ACAACACG
AAAAAAC/C
ATTGTTCA
ACTCTTTG
ACAATATG
AAAAA

rrn4.5-rrn5

100%

96,90%

100%

100%

ATAGAGAT
AAAGTAGA
GATAAIATA
GAGATAAA
GTAGAGAT
AA

rrn5-trnR-
ACG

100%

AAATTGAA

ATCGAAGA

AA/IAAATGG
AAATAGAA

GAAG/AAAT
GGAAATAG

AAGAAG

ycfl

100%

TTTAAGTCT
TT/
TTTAAGTCT
TT/
TTTAAGTCT
TT/(A)ATTA
AGTC(T)TTT
ITTTAAGTC

ndhF-ycfl

100%
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TTT/
(AATTAAG
TCTTT/

TAATGAAT
TAGT/TAAT
GAATTAGT

rpl32

100%

TATAAAAA
TATTCAATA
AG/
TATAAAAA
TATTCAATA
AG/
TATAAAAA
TATTCAATA
AG

rpl32

100%

TTTAAGTCT
TT-
TTTAAGTC-
TTT/TTTAA
GTCTTTAAT
TAAGTCTTT
T/TTTAAGT
CTTTAATTA
AGTCTTT

ndhF-ycfl

100%

TTTATCTCT
ACTTTATCT
CTA/TTTAT
CTCTACTTT
ATCTCTA

trnR-ACG-

rrn5

100%

TTTCCCGA
TCTAAATC
AAG/TTTCC
CGATCTAA
ATCAAG

trnV-GAC-
ycfl5

100%

AGACTAAT
CTAATATG
AATTAAT/A
GACTAATC
TAATATGA
ATTAAT/IAG

ycf15-rps12
3l

100%

95,70%
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ACTAATCT
AATATGAA
TTAAT/AGA
CTAATCTA
ATATGAAT
TAAT

TCTCTTGTT
TCTCTTGC/
TCTCTTGTT
TCTCTTGC

rpoA- rpsil

100%

100%

TCAAGATG
AATATTCIT
CAAGATGA
CTATTC

trnV-UAC
trnM-CAU

100%

100%

100%

TAGGAATA
AATTGITAG
GAATAAAT
TG

trnT-GGU
psbD

100%

A tablazatban feltiintetett szazalékos értékek az a parlagfitben és az egyes novényfajokban is

meglévo ismétlodések hasonldosagat mutatja. A—jellel jelolt helyeken nem volt k6zos ismétlodeés

a vizsgalt novnyfajok kozott.
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F4. tablazat A Msatcommander programmal detektalt ismétlodések az

A. artemisiifolia

plasztomjaban
Start End
BP Repeat BP Type Comments | elhelyezkedés egyéb
intergenic
rpl2-trnH- spacer
41 (A0 51 Mononucleotide | Forward GUG region LSC
Reverse: intergenic
complement | trnK-UUU- spacer
2147 | (T)™7 2164 | Mononucleotide | of A matK region LSC
Reverse:
complement
2490 |(T)™M1 2501 | Mononucleotide | of A matK exon LSC
intergenic
trnK-UUU- spacer
4696 | (A)"30 4726 | Mononucleotide | Forward rpslé region LSC
intergenic
trnK-UUU- spacer
4897 | (AT 4974 | Mononucleotide | Forward rpsl6 region LSC
Reverse: intergenic
complement | psbM-trnD- | spacer
11220 | (T)"22 11242 | Mononucleotide | of A GUC region LSC
Reverse: intergenic
complement | trnE-UUC- spacer
13129 |(T)"16 13145 | Mononucleotide | of A rpoB region LSC
Reverse: intergenic
complement | trnE-UUC- spacer
13251 | (T)"16 13267 | Mononucleotide | of A rpoB region LSC
13940 | (A)M10 13950 | Mononucleotide | Forward rpoB exon LSC
17170 | (A1 17181 | Mononucleotide | Forward rpoCl. intron LSC
Reverse:
complement
17714 | (G)™M10 17724 | Mononucleotide | of C rpoCl. intron LSC
19025 | (A)M10 19035 | Mononucleotide | Forward rpoC1. exon LSC
Reverse:
complement
21485 |(T)*10 21495 | Mononucleotide | of A rpoC2 exon LSC
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Reverse: intergenic
complement spacer
26699 | (T)™10 26709 | Mononucleotide | of A atpl-atpH region LSC
Reverse: intergenic
complement spacer
28640 |(T)™8 28658 | Mononucleotide | of A atpF-atpA region LSC
intergenic
trnR-UCU- spacer
30438 | (A1 30449 | Mononucleotide | Forward trnG-UCC region LSC
30792 | (A2 30804 | Mononucleotide | Forward trnG-UCC intron LSC
Reverse: intergenic
complement | pshC-trnS- spacer
35374 |(T)™18 35392 | Mononucleotide | of A UGA region LSC
44414 | (A)N20 44434 | Mononucleotide | Forward ycf3 intron LSC
intergenic
trnT-UGU- spacer
47168 | (A)"20 47188 | Mononucleotide | Forward trnL-UAA region LSC
Reverse: intergenic
complement spacer
54715 |(T)"25 54740 | Mononucleotide | of A atpB-rbcL region LSC
Reverse:
complement
70612 |(T)"23 70635 | Mononucleotide | of A clpP intron LSC
71234 | (A3 71247 | Mononucleotide | Forward clpP intron LSC
intergenic psbT-
spacer be
74255 | (A)10 74265 | Mononucleotide | Forward psbT-psbN region LSC belelog
intergenic
spacer
74837 | (A)"21 74858 | Mononucleotide | Forward psbH-petB region LSC
75450 | (A)"36 75486 | Mononucleotide | Forward petB intron LSC
Reverse: intergenic
complement spacer
78191 |(T)™10 78201 | Mononucleotide | of A petD-rpoA region LSC
Reverse: intergenic
complement spacer
80639 | (T)"36 80675 | Mononucleotide | of A rps8-rpll4 region LSC
Reverse: intergenic
complement spacer
81171 | (T)™15 81186 | Mononucleotide | of A rpl14-rpll6 | region LSC
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Reverse: intergenic
complement spacer
84349 | (T)™10 84359 | Mononucleotide | of A rps19-rpl2 region LSC,IRA
Reverse:
complement
109673 | (T)M12 109685 | Mononucleotide | of A ycfl. exon SSC
110286 | (A)M1 110297 | Mononucleotide | Forward ycfl. exon SSC
111364 | (A)"16 111380 | Mononucleotide | Forward ycfl. exon SSC
112589 | (A)*10 112599 | Mononucleotide | Forward ycfl. exon SSC
Reverse: intergenic
complement spacer
120420 | (T)"11 120431 | Mononucleotide | of A psaC-ndhD region SSC
intergenic
spacer
122012 | (A)M13 122025 | Mononucleotide | Forward ndhD-ccsA region SSC
intergenic
spacer
124427 | (A2 124439 | Mononucleotide | Forward rpl32-ndhF region SSC
19249 | (AT)"5 19259 | Dinucleotide Forward rpoC1 exon LSC
20248 | (AT)"5 20258 | Dinucleotide Forward rpoC2 exon LSC
Reverse: intergenic
complement spacer
60959 |(ATT)™ |60971 | Trinucleotide of AAT ycf4-cemA region LSC
109563 | (AAG)M | 109575 | Trinucleotide Forward ycfl. exon SSC
Reverse: intergenic
complement spacer
63331 |(CTTT)"3|63343 | Tetranucleotide | of AAAG | petA-pshJ region LSC
Reverse: intergenic
complement | trnL-UAG- spacer
123754 | (ATTT)"3 | 123766 | Tetranucleotide | of AAAT | rpl32. region SSC

LSC= Large Single Copy, SSC= Small Single Copy, IRA, IRB=Inverted Repeat A, B
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F5. tablazat A WebSat altal talalt ismétlddések az az A. artemisiifolia plasztomjaban

ismétlés
eleje vége Sza megje
(bp) (bp) motivum | ma | tipus | gyzés elhelyezkedés
intergenic spacer
41 50 A 10 | mono rpl2-trnH-GUG region LSC
intergenic spacer
2147 2163 T 17 | mono trnK-UUU-matK region LSC
2490 2500 T 11 | mono matK exon LSC
intergenic spacer
4696 4725 A 30 | mono trnK-UUU-rps16 region LSC
intergenic spacer
4897 4973 A 77 | mono trnK-UUU-rps16 region LSC
intergenic spacer
11220 |11241 |T 22 | mono psbM-trnD-GUC region LSC
intergenic spacer
13129 13144 | T 16 | mono trnE-UUC-rpoB region LSC
intergenic spacer
13251 13266 T 16 | mono trnE-UUC-rpoB region LSC
13940 13949 A 10 | mono rpoB exon LSC
17170 17180 A 11 | mono rpoCl. intron LSC
17714 17723 G 10 | mono rpoCl. intron LSC
19025 19034 |A 10 | mono rpoCl. exon LSC
21485 21494 | T 10 | mono rpoC2 exon LSC
intergenic spacer
26699 26708 |T 10 | mono atpl-atpH region LSC
intergenic spacer
28640 28657 | T 18 | mono atpF-atpA region LSC
intergenic spacer
30438 30448 |A 11 | mono trnR-UCU-trnG-UCC | region LSC
30792 30803 |A 12 | mono trnG-UCC intron LSC
intergenic spacer
36374 |35391 | T 18 | mono psbC-trnS-UGA region LSC
44414 | 44433 | A 20 [ mono ycf3 intron LSC
intergenic spacer
47168 47187 | A 20 [ mono trnT-UGU-trnL-UAA region LSC
intergenic spacer
54715 |54739 | T 25 | mono atpB-rbcL region LSC
70612 70634 | T 23 | mono clpP intron LSC
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71234 | 71246 | A 13 | mono clpP intron LSC
psbT-
be
belelo intergenic spacer
74255 | 74264 | A 10 |mono |g psbT-psbN region LSC
intergenic spacer
74837 | 74857 |A 21 | mono psbH-petB region LSC
75450 | 75485 |A 36 | mono petB intron LSC
intergenic spacer
78191 78200 | T 10 | mono petD-rpoA region LSC
intergenic spacer
80639 80674 | T 36 | mono rps8-rpll4 region LSC
intergenic spacer
81171 81185 | T 15 | mono rpl14-rpll16 region LSC
intergenic spacer | LSC,
84349 84358 | T 10 | mono rps19-rpl2 region IRA
109673 |109684 | T 12 | mono ycfl. exon SSC
110286 |110296 |A 11 | mono ycfl. exon SSC
111364 |111379 |A 16 | mono ycfl. exon SSC
112589 |112598 |A 10 | mono ycfl. exon SSC
intergenic spacer
120420 |120430 |T 11 | mono psaC-ndhD region SSC
intergenic spacer
122012 | 122024 |A 13 | mono ndhD-ccsA region SSC
intergenic spacer
124427 | 124438 | A 12 | mono rpl32-ndhF region SSC
19249 19258 | AT 5 |di rpoC1 exon LSC
20248 | 20257 |AT 5 |di rpoC2 exon LSC
intergenic spacer
46687 46696 | TA 5 |di rps4-trnT-UGU region LSC
intergenic spacer
59205 |59214 |TA 5 |di accD-psal region LSC
117148 | 117157 |TA 5 |di ndhA intron SSC
35161 |35172 |TTC 4 |tri pshC exon LSC
intergenic spacer
60959 60970 |ATT 4 |tri ycfd-cemA region LSC
109561 | 109575 | AGA 5 |tri ycfl exon SSC
intergenic spacer
4882 4893 ATAA 3 |tetra trnK-UUU-rps16. region LSC
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intergenic spacer
63329 63340 |TTCT tetra petA-pshJ region LSC
atfedés
ATAA
4882- intergenic spacer
67995 | 68006 |TATT tetra | 4893 | rpl33-rpsl8. region LSC
117209 |117220 |TATC tetra ndhA intron SSC
121797 121808 |TATT tetra ndhD exon SSC
intergenic spacer
123754 | 123765 |ATTT tetra trnL-UAG-rpl32. region SSC
intergenic spacer
68056 | 68070 |AACCA penta rpl33-rpsl8 region LSC
56532 |56549 | GGATAA hexa rbcL exon LSC

LSC= Large Single Copy, SSC= Small Single Copy, IRA, IRB=Inverted Repeat A, B
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