Valasz Prof. Dr. Pauk Janos egyetemi magantanarnak, az MTA doktoranak, Halasz
Julia Csonthéjas gyiimélcsfajok termékenyiilési viszonyainak genetikai hdttere c.

akadémiai doktori (DSc) értekezésérol készitett biralatara

Ko6szonom Opponensemnek, Prof. Dr. Pauk Janosnak, hogy doktori értekezésem
birdlatat elvallalta. K6szonom a kedvezd megitélését, a részletes értékelést, a javaslatokat,
felvetéseket és kérdéseket, melyekre az alabbiakban szeretnék sorrendben valaszolni.

Opponensem felvetette, hogy talan tl sok fajjal foglalkozik az értekezés és a kajszi
vizsgalatokban elért eredmények 6nmagukban is elegenddek lettek volna 6 témaként. Azért
dontottem a ndvényfajok kibdvitése mellett, mert PhD disszertdciomban (2007) csak a
kajszifajtak  termékenyiilését meghatdrozo  S-allél-rendszer genetikai jellemzésével
foglalkoztam. Egyrészt szerettem volna azt bemutatni, hogy a fokozat megszerzését kdvetden
a diploid rendszertdl elszakadva az izgalmas kihivasokat és nehézséget jelentd magasabb
ploidszintli fajokkal is értlink el eredményeket. Masrészt pedig tagabb értelmezésbe tudtam
elhelyezni az egyes fajoknal nyert adatainkat, hiszen nemcsak a kdzvetleniil megjelend S-16kusz
informaciokat dolgoztuk fel, hanem bepillantast nyerhettiink abba is, hogy az inkompatibilitasi
rendszer megvaltozadsa milyen hatast gyakorol az adott faj kultirevolucios torténetére.
Osszefliggéseit tekintve jobban értelmezhetdk az dntermékenyiilés megjelenésének genetikai
kovetkezményei a kiilonb6z6 csonthéjas fajok vizsgalataval.

Az Irodalmi attekintés fejezet 2. abréja, az ,,Az inkompatibilitasi rendszerek négyféle
csoportositasa” sajat szerkesztésli dbra. Azért szerettem volna az izolalt médon, kiilonboz6 leird
forrasmunkakban megtalalhaté adatokat szintetizalni, hogy az inkompatibilitasi rendszerek
sokfélesége kiilonosebb utanajarast nem igényld modon is konnyen atlathatd, bemutathatod
legyen. Természetesen ez az abra az egyetemi oktatds sordn is jO szolgalatot tesz. A
Célkitlizesek fejezetet azért az [rodalmi attekintést kovetden helyeztem el, mert Ggy véltem, az
olvas6 csak a téma részletes bemutatasa utan kaphat képet arrdl, hol vannak azok az ismereti
hidnyok, melyek egyben a munkéank célkitlizését is meghataroztdk, rdadasul a nemzetkozi
publikécids gyakorlat is ezt a sorrendiséget koveti. Ugyanakkor elfogadom Opponensem
kritikdjat, hogy egy ilyen terjedelmes mii esetében kissé talan valdban hosszunak tiinik, ha csak
az értekezés egyharmadan tul keriilnek eld a vizsgalati célok.

Az Opponensem 4ltal javasolt Uj tudomanyos eredmények fejezet atgondolasat és hét

pontba torténd osszefoglalasat elfogadom.



A témaval kapcsolatos kérdésekre adott valaszaim:

1. Az ontermékenyiilési képesség sokkal ritkabban, de eléfordul természetes populaciok
korében is, foként a megporzéd rovarok nélkiili teriileteken, szélsOségesen mostoha
koriilmények kozott, altalaban rovid é€letciklusu novényekre jellemzd, ahol ez a talélés
egyetlen esélye. Leggyakrabban az adott faj elterjedési teriiletének hataranal észlelhetd a
jelenség (Busch, 2005, Heredity, 94: 159-165). A rendszer sériilékenysége pont azt a
rugalmassagot adja meg, hogy a faj fennmaradasa érdekében eléfordulhat 6ntermékenytilés.
A beltenyésztés okozta leromlast (inbreeding depression) elsdsorban a karos hatasu recessziv
génvaltozatok felhalmozddasa, homozigota allapotba keriilése okozza (Waller, 2021,
Evolution, 75: 779-793). A csonthéjas fajok kozott egyediilallo modon az Oszibarack az
egyetlen faj, ahol az Osszes ismert fajta ontermékenyiild. Molekuléris adatok alapjan az
inkompatibilitds megvaltozasa valdszinlileg a termesztésbe vonas eldtt kdvetkezett be. A kinai
géncentrum nedvesebb, csapadékosabb teriiletein a megporzéd rovarok aktivitdsanak
csOkkenésével az ontermékenyiilési képesség elényt jelentett a fennmaradas érdekében. Az
ontermékenytilésre hatdé gyenge szelekcids nyomas mellett ontermékenyiild és 6nmeddd
egyedek is élhettek egymas mellett, ami elég iddt jelentett a karos hatasu allélok kiszorulasara.
Ennek lehet a kovetkezménye, hogy a faj genomjara ugyan jelentdés mértékii homozigotasag
jellemzd, a beltenyésztéses leromlds nem jelentkezik (Tao és mts., 2007, Plant Mol. Biol., 63:
109-123). Azt is mondhatnank, hogy az ontermékenyiilési képesség kialakulasa nélkiil ma
nem létezne az Oszibarack mint faj, igy az inkompatibilitasi rendszer kikapcsolasa a talélés
zaloga volt. Az ismert genomszekvenciak alapjan a legtobb ontermékenytild fajnal evolucios
1éptékben nem tul régen tértént meg a valtozas, ezért a lehetséges karos hatdsok még nem
jelentkeznek. Mas esetekben pedig a termékenyiilési rendszer megvaltozasa eldtt kelld
mértékll idegentermékenyiilésbdl adodd nagy variabilitds alakult ki, ami lassitja a
beltenyésztés okozta leromléas folyamatat (Wright és mts., 2013, Proceedings of the Royal
Society B: Biological Sciences, 280: 20130133). Bizonyos esetekben igazoltak példaul, hogy
az ontermékenyiilés hatasara egy adott helyhez torténd adaptacio sikeres lehet, mert az egyes
populacidk kozott igy nincs génaramlas és a kolonizacid is bekovetkezik (Hereford, 2010,
Am. J. Bot. 97: 298-302.). Rovid tavon, a felsorolt helyzetekben megjelend ismert pozitiv
hatdsa miatt nem jelenthetd ki egyértelmiien, hogy az ontermékenyiilés az evolucid teljes
zsakutcajanak tekinthetd (Nieuwenhuis €s mts., 2018, Nature Communications, 9: 1639).

A fentiek mellett én Gigy gondolom még egy izgalmas aspektust szamitasba kell venniink. Az

¢letfolyamatokban dontd szerepet jatszo molekuldk kémiai, biokémiai sajatsagaik révén



elkeriilhetetleniil hordozzak a megvaltozas képességét. A valtozasok leggyakrabban negativ
kovetkezményekkel jarnak, az ilyen mutaciot hordozo6 egyedek tragikus véget érnek, viszont
csak ez a valtozasi képesség produkalhat jobban mikodd varidnsokat, alakithat ki uj
funkciokat, igy adhat esélyt a fejlédésre evolucios Iéptékekben. Az Onmedddséget
helyezkednek el, ahol a lehetd legkisebb (bar messze nem nulla!) a rekombinécio esélye. A
lokuszon belill lejatsz6dd rekombinacié a kiilonbozd allélok specifikus régidinak
Osszekeverésével tonkre tehetné az inkompatibilitasi gatat. A kromoszomalis lokalizacio tehat
arra utal, hogy az evolucié soran minden elérhetd védelmet biztositani probalt a genom a
rendszer mikodéséhez. Tokéletes védelem azonban nem 1étezik, és mint lattuk sok esetben ez
jéarhat kedvezdtlen kovetkezményekkel, ugyanakkor mas esetekben éppen ez a sériilékenység

teszi lehet6vé a tulélést.

Az egykori Budapesti Corvinus Egyetem szigetcsépi génbanki iiltetvényének
Soroksarra torténd atkoltoztetése 2005-ben kezdodott a telepitéssel €s par évig, a fak termdre
fordulasaig mindkét telephely miikodott. A koltozésre azért volt sziikség, mert igy 1étrejott az
Osszes tanszéket egyesitd telep, ami megkonnyiti az lizem munkdjénak szervezését, csokkenti
a telep fenntartdsi és lizemeltetési koltségeit, racionalizdlja a munkaerd gazdalkodast,
valamint lehetdséget adott az iiltetvény megujitasara. Az iiltetvény 6 célja a ndvényanyag
biztositdsa oktatasi és kutatasi feladatok elvégzéséhez BSc, MSc és PhD szinten,
terepgyakorlatok helyszine, adott nemesitési célokhoz keresztezési partnerek felhasznélasa,
érdeklddés esetén szaporitdoanyag kozzététele. A szabadfoldi génbanki iiltetvény foként kajszi
(Prunus armeniaca L.) és egyéb Prunus fajok (mandula, cseresznyeszilva, &szibarack)
tételeibdl all. A kajszinemesitési telep teriilete harom kiilonb6z6 funkci6ju részre tagolodik,
amelyek Osszteriilete 6,6 ha: fajtagylijtemény (760 fa keriilt telepitésre, altaldban 5 fa
tételenként), mikroklon tabla (520 fa telepitése valosult meg, altalaban 5-10 fa
mikroklononként) és hibrid (magonc) tabla (550 fa telepitése tortént meg). A génbanki
anyagok zOmében az elsé csoportbol keriilnek ki (a jelenleg allami elismeréssel rendelkezd
fajtak nélkiil), illetve a masodik és harmadik csoportbol értékesnek bizonyuld nemesitési
alapanyagok (az 0sszes tétel toredéke) kertilt be a génbanki tételek kozé. A legutobbi génbanki
palyazatunkban 174 kajszi, 24 mandula és kozel 10 egyéb fajhoz tartoz6 genotipus szerepelt,
amivel a Szigetcsépen fenntartott és attelepiteni kivant genotipusok zomét sikeriilt megtartani,
de korant sem mindegyiket. Voltak, amelyek kondicioja mar Szigetcsépen is vildgossa tette,

hogy az adott kornyezeti koriilmények kozott nem tarthatok fenn hossza tdvon, ezeknél a



szaporitas sem volt sikeres, voltak, amelyek fenntartasa nem is volt indokolt tovabb. Azt sem
lehet azonban letagadni, hogy a folyamatos intézményi atszervezések, az anyagi forrasok és a
munkaerd hianya, valamint a sziikséges vegyszerek ¢és eszkOzok beszerzését sujtod
adminisztraciés terhek kovetkezményeitdl nem mentes a génbanki iiltetvényiink, ¢&s
folyamatosan veszitiink el tételeket.

A Tansz¢kiink hatéskorébe tartozo orosz, ukran, lizbég cseresznyefajtak és genotipusok
fenntartasarol az akkori vezetség lemondott. Mivel kutatocsoportunk ezen tételeken végzett
vizsgalatai alapjan értékes genotipusokrol, nemesitési alapanyagokrdl van szo, két
magankertbe tortént meg a novények leszaporitasa, ,,megmentése”, amely ma is jo allapotban
van. A legsajnalatosabb aspektus taldn az, hogy szamottevé boviilése a génbanki
iltetvényeinknek évtizedek Ota nem volt. Stratégiai jelentoségli lenne a genetikai alapok
bdvitése, ahogyan ezt a nyugat-eurdpai és egyesiilt allamokbeli génbankok zome kozel fél
évszazada prioritasnak tekinti ahhoz, hogy a nemesitési programok sikerrel vegyék fel a
versenyt a folyton valtozo6 tényezok mellett is gazdasagon termeszthetd uj fajtak eldallitasa
terén. Tanszéki munkatarsaink az elmult két évtizedben mindossze néhany torok birsfajtat és
néhdny olasz cseresznyefajtit tudtak beszerezni, az eldbbieket befogadta a soroksari
tangazdasag, utdbbiak egy telepiilési kezdeményezéssel 1étesitett liltetvényben kaptak helyet.

A génbanki iiltetvény atkoltdzésekor még hallgatd voltam, igy a munka szervezésében

¢és végrehajtasaban tevélegesen én nem vettem részt.

3. Kloroplasztisz és ITS szekvenciaadatok alapjan a Prunus nemzetség fajai harom kladba
rendezddnek: a ,,maganyos viraguak™ (pl. &szibarack, mandula), ,satorvirdgzatiak™ (pl.
cseresznye, meggy) €s , fiirtviragzatuak™ (Chin és mts., 2014, Mol. Phylogenetics Evol., 76: 34-
48). A fiirtviragzatuak k6zé magasabb ploidszintii fajok tartoznak, mint amilyen példaul a P.
lusitanica, 2n = 8x = 64, és a dolgozatban vizsgalt P. laurocerasus, 2n =22x = 176. Az ebben
a csoportban jellemzd poliploidizacios események feltehetden a klad kialakuldsaban fontos
szerepet jatszottak €s a klad parafiletikus, alloploid eredetiinek tekinthetd (Zhao és mts., 2016,
PLoS One, 11: e0157123). Az 6si hibridizacion til a nem redukalddott ivarsejtekkel torténd
termékenyliilés is hozzdjarult a magasabb ploidszintek kialakuldsahoz, ami nem egyedi
esmény a nemzetségben (pl. P. cerasus) (Tavaud és mts., 2004, Heredity, 93: 631-638). Az
események lezajlasat €s idobeli eloszlasat tekintve még feltételezések szintjén is sok a nyitott
kérdés, kiilondsen a fiirtviragzatuak kladjaban (Hodel és mts., 2021, Mol. Phylogenetics Evol.,
160: 107118.), azonban kijelenthetd, hogy a poliploid jelleg nem egyedi a nemzetségben. Ilyen

mértékli kromoszémaszdm-valtozas ,.,genomi sokkhatdsnak™ is nevezhetd, ami felveti a



kérdést, hogy milyen modon tudnak a gének zavartalanul miikodni ilyen nagy példanyszam
esetén. Az alloploidok miikddési mechanizmusa ugy képzelhetdé el, mintha egy autot
kiilonb6zo, eltérd markaju gépjarmitipusok alkatrészeinek felhasznalasaval raktak volna
0ssze egy teljesen uj motorral. Az ortolog gének mikodésének dszehangolésa, tobb példany
inaktivalasa torténhet szekvenciavaltozasok, mutaciok hatasara (pl. transzlokacio,
transzpozicid, indel) vagy a génszabalyozas kovetkeztében. Ez utdbbi a transzkripcio cisz- és
transzregulator-elemek interakciojaval vagy kis RNS-ek kozvetitette géncsendesitéssel mehet
végbe. Harmadik Ilehetdségként epigenetikai szabalyozassal, pl. a kromatinszerkezet
modositasaval is megtorténhet bizonyos gének inaktivalasa (Chen és & Ni, 2006, Bioessays,
28: 240-252). A babérmeggy kromoszomakészletét tekintve nem szamit csucstartonak a
novényvilagban, mert példaul a Voanioala gerardii palmafaj (2n = 550, 38x) vagy a
Ophioglossum reticulatum pafrany (2n = 1440, 96x) (Goswami, 2013, The Nucleus, 56: 69-
80.) is jelentdsen meghaladja a kromoszéma- és kromoszémasorozat szdmat. A poliploidia
kialakuldsa 6nmagaban a genetikai variabilitds egy jelentOs forrasat és a fajképzddés egyik
alapveté mechanizmusat képezi, ami az allatvilagban foként a parosodasi rendszerek, az ivari
kromoszémak miatt nem alakult ki (csak nagyon ritka esetekben), mig a novényvildgban
sz¢leskorlien elterjedt. Ennek f6 oka éppen az ivar meghatarozasdnak eltérd genetikai
hatterében van, hiszen ivari kromoszomak hianydban a megsokszorozddott
kromoszomakészlettel is sikeres lehet az ivaros szaporodas (Woodhouse és mts., 2009, Nature
Education 2:1). Az, hogy mely ndvényfaj és nemzetség milyen genetikai szabalyozas
kovetkeztében ,,tliri el” nagyobb mértékben a poliploidizaciét masokhoz képest, még mind a
mai napig tobb megvalaszolatlan kérdést tartogat (Morris és mts., 2024, Annual Review of
Genetics, 58), melyekben minden bizonnyal szerepet kapnak a fent bemutatott
mechanizmusok: milyen hatékonysaggal lehet a kromoszomarégiok, gének példanyait

inaktivalni, szabalyozni genetikai és epigenetikai folyamatokkal.
Még egyszer koszondm Opponensem véleményét, tisztelettel:
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