Valasz Prof. Dr. Toth Magdolnanak, az MTA doktoranak, Halasz Julia Csonthéjas
gyiimolcsfajok termékenyiilési viszonyainak genetikai hdttere c. akadémiai doktori (DSc)

értekezésérol készitett biralatara

Ko6szonom Opponensemnek, Prof. Toth Magdolnédnak, az MTA doktoranak, hogy
doktori értekezésem biralatat elvallalta. Koszonom kedvezd, tamogato értékelését, segitOkész
utmutatasait és kérdéseit. Az Opponensem altal megfogalmazott kritikai észrevételekre és
feltett kérdésekre az alabbiakban, sorrendben szeretnék reagalni. Szeretném kiemelni, hogy
azokra a felvetésekre, amelyekkel teljes mértékben egyetértek, nem térek ki kiilon. Azokat
maradéktalanul, egészében elfogadom.

Az Irodalmi attekintésben valdban szerepelnek olyan fajok (cseresznye, japanszilva,
japankajszi, 6szibarack), amelyek vizsgélata nem képezte a dolgozat részét. Ugyanakkor ezen
fajokndl nem az inkompatibilitdssal kapcsolatos kutatdsok jelenlegi helyzetének bemutatasa
volt a célom, hanem kifejezetten annak attekintése, milyen biologiai okok vezethetnek az
ontermékenyiilés kialakuldsdhoz. A dolgozat egyik legfontosabb 1) tudomanyos eredménye a
kajszi ontermékenyiilését kialakitd FaSt transzpozon azonositisa, ezért fontosnak éreztem
bemutatni az dsszes olyan ismert mutdcios eseményt a nemzetségben, amely a termékenytilési
fenotipus megvaltozasat eredményezte. Mivel az altalam nem vizsgélt fajokndl is torténtek
ilyen molekularis valtozasok, ezért illesztettem be ezeket az informacidkat a targyalasba.

Kiilon koszondm Opponensem azon megjegyzEesét, miszerint a sajat vagy atdolgozott
abrak jol alkalmazhatok az oktatasban. Magyar és angol nyelven is targyfeleldsként oktatom a
Mezdgazdasagi biotechnologus MSc képzés ,,NOovényi szaporodasbioldgia és biotechnologia”
ciml tantargyat és céliranyosan torekedtem arra, hogy olyan abraanyagot €s animaciokat
készitsek, amik nagymértékben segitik a sokszor bonyolult molekularis mechanizmusok
egymasra épiild 1épéseinek megértését és a folyamatok kdvetkezményeit.

A ndvényanyag esetében a hazi szilvdk vadon termd allomanyokbol keriiltek
begytijtésre a térképen jelolt telepiilésekrol. Ezek eredetérdl annyit tudunk, hogy magoncfak,
melyek a kdrnyez6 teriileteken €16 vadallatok (nyest, borz, nagyobb testii madarak) és a falvak
lakossaga altal szétteritett magvakbdl szarmaznak. A pollentomlé-novekedési vizsgalatokat
magyar kajszifajtdk esetében végeztem, amely eredmények a PhD disszertdciomban
szerepelnek. A jelen dolgozatban ilyen vizsgdlat a marokkoi oazisokbdl szarmazd
kajsziegyedek esetében tortént, amelynek segitségével azonositottuk a FaSt transzpozont. A

vizsgalatra azért volt sziikség, hogy egyértelmlien bizonyitani tudjuk, az altalunk izolalt,



fészkes elrendezésii transzpozonkopidk is kizarolag ontermékenytilé genotipusokban fordulnak
eld. A pollentomld-novekedés monitorozasara évente egyszer, viragzasi idoben van lehetdség,
az adott helyszinen. Mivel ezek a fak Marokkoban taldlhatok, nem én, hanem a kutatasban
résztvevo, tarsszerzé kollégam, Prof. Ossama Kodad helyben végezte el a mikroszkdpos
vizsgalatokat. Ennek a fontos kisérletnek a részletes eredményei megtalalhatok a kozos
publikacionkban, de az Eredmények fejezetbe csak a végkovetkeztetését irtam le, és az Anyag
¢s modszer fejezetben is ezért nem szerepel, hiszen azokat manudlisan nem én végeztem el.
Mig a DNS-mintdk néalunk vannak a tanszéki laboratériumban, és minden DNS-alapu
molekularis vizsgalat az izolalastol kezdve a bioinformatikai analizisig a tanszékiinkon tortént,
a kiegészité mikroszkopos vizsgalatokat a modszer 1ényegébdl fakadéan csak Marokkoban
lehetett elvégezni.

A 14. abran lathaté aminosav-illesztésben nem szerepel az Szo-allél, mert masik régidban
(SP-C2) irtuk le a szekvenciat a tobbi S-RN-4zhoz képest (C2-C3), amit a 15. abra szemléltet.
A 6. tablazatban ismertetett inkompatibilitasi csoportok koziil a kérdéses csoport az eredetileg
leirt szammal szerepel. Tekintettel arra, hogy tobb kutatdcsoport szimultdin moddon irt le
inkompatibilitasi csoportokat ugyanazon szdmokkal jel6lve, illetve a mésok altal leirt néhany
inkompatibilitdsi csoport létezését nem sikeriilt a késObbi molekularis vizsgdlatokkal
megerdsiteni, az ismert tablazatot és a csoportok nevét alaposan at kellett alakitani. Egy spanyol
megyvitatdsanal mar én is ezt az (lj nevezéktant hasznaltam, mig az Eredmények bemutatasanal
néhany esetben még az eredeti publikaciokban kozzétett, régi elnevezések szerepelnek.

A FaSt transzpozon azért csak a Prunus nemzetségben van jelen, mert az evolucio
viszonylag kései szakaszan alakult ki, azt kovetden, hogy a nemzetség kiilonvalt a k6zos 6si
leszdrmazési tvonalon (Haldsz és mts., 2014). Az almatermésii fajoktdl valo elkiiloniilés
iddpontja, illetve a fiirtviragzata és a tobbi (satorvirdgzatu vagy maganyos viraga) Prunus fajok
elkiiloniilése kozti idointervallum jelenlegi ismereteink alapjan 1-5 millié évet Glelhet fel, ez a
legvalosziniibb kialakulasi ideje a FaSt transzpozonnak, ami a Paleocén-Eocén foldtorténeti
korok hataran, valamikor a 60-50 milli6 évvel ezeldtti Selandi-Thaneti-Ypresi korszakok
folyaman kovetkezhetett be. Ez a kialakuldsi id6 konzisztens a FaSt jelenlegi eléforduldséaval,
vagyis, hogy FaSt kopiak kizardlag Prunus fajokban fordulnak eld, viszont azok koziil mind a
19 napjainkig vizsgalt fajban jelen vannak.

A meggy festdleviiségére vonatkozé allitdsom esetében egy Osszetett mondat végére
keriilt a hivatkozds, ami valoban ilyen moddon félreérthetdvé wvalt: ,a gylimolcs

antocianintartalmaban jelentkezd kiilonbségekért mindossze néhany gén (pl. MYB



transzkripcids faktorok) felelds, melyek aktivitdsat szamos mas tényezo is befolydsolhatja, a
gén kifejez0dését befolyasold mutaciok egymadstol fliggetleniil, tobb alkalommal is
bekovetkezhettek az egyes fejlédési agakon, igy onmagaban a festéleviiség nem elegendd
morfologiai marker a rokonsagi kapcsolatok meghatarozasahoz (Yang és mts., 2021; Liu és
mts., 2023).” A két idézett hivatkozds nem azt allapitotta meg, hogy a festéleviiség nem
elegendd morfoldgiai marker a rokonsagi kapcsolatok meghatarozasahoz, hanem az antocianin-
bioszintézisben résztvevo gének kifejezddésével €s azokat befolyasold mutacios eseményekkel
foglalkozik, nem tér ki a rokonsagi kapcsolatokra. Igy a két hivatkozast azt kdvetéen lett volna
szerencsés elhelyezni, hogy a MYB génben bekovetkezé mutaciok hatassal vannak a cseresznye
(ezeket a kisérleteket a meggy egyik sziilonovényén, cseresznyén végezték el)
antocianintartalmara, mert a zaré tagmondat a meggyfajtakra vonatkozé sajat konklazio, nem
pedig e két kutatocsoport megallapitasa.

A szilvafaj esetében a vizsgalat természetesen a teljes ndvényanyagra vonatkozott, de a
helyhiany miatt a gélkép egy reprezentativ bemutat6 35 minta esetében. Ugyanezen okbol nem
szerepel az Osszes szekvenciaillesztés a babérmeggy esetében, mert nagyon megndvelte volna
a terjedelmet, de a vonatkozd publikdcioban megtalalhaté a ,,Supplementary”, mellékletek
részben (Halasz és mts., 2021).

Opponensem megjegyzi, hogy a gyakorlati hasznosulast érintd 6sszefoglalom kissé
visszafogott volt, mert ,,gazdasagi szempontbdl is felmérhetetlen, hiszen az eredményeknek
faiskoldk, szaktanicsadok, fajtaértékeld kutatok kozvetitésével vagy kozvetleniil torténd
eljuttatdsa a termelékhdz nemcsak koltségmegtakaritast, hanem arbevétel novekedést is
eredményezhet”. Ez valoban igy van, mert csak azokat az adatokat irtam le, amelyrdl konkrét,
»kézzel foghatd” visszajelzés és dokumentalt eredmények vannak a birtokomban. Azon
gazdasadgi hasznosulds, amely az eredményeknek koszonhetden koltségmegtakaritast
eredményezett, pontos adatok hidnyaban csak nagyon 6vatosan becsiilhetd, de nagyon bizom

abban, hogy eredményeinknek ilyen pozitiv hatdsai a j6vében is megnyilvanulnak.

Kérdésekre adott valaszok:

1. A genetikai vizsgalatok sordan a diploid fajoknal alapvetden igazolodtak a
fajtaleirasokban ko6zolt megallapitasok, valamint a korabbi hazai kutatasok sordn végzett
szabadfoldi vizsgalatok eredményei. Az emlitett meggyfajtdknal a nemesité részben
ontermékenyiiléként jeldlte meg a fajtak termékenytilési tipusat. Genetikai szempontbdl ilyen

kategdriat nem ismeriink, az ontermékenyiilés kvalitativ tulajdonsdg, amit egyéb tényezdk



ritkan befolyéasolhatnak, mint példaul a ‘Mandulakajszi’ esete. Itt is a leirasok részlegesen
ontermékenyiiloként jellemezték, mert a gyiimoleskotodési vizsgalatok geitonogdmia esetén
mindig kisebb értékeket adtak, mint mas Ontermékenyiilé fajtdknal, ugyanakkor
terméskotodésiik meghaladta az Onmedddé fajtdkét. Eredményeink igazoltak, hogy a
‘Mandulakajszi’ hordozza az Ontermékenytilést biztositd Sc-haplotipust. A viszonylag rossz
terméskotodést az abnormalis viragfejlddés kovetkeztében kialakulo, fejletlen termdjli virdgok
okozhatjak, amely egyes években 70 %-os mértékben fordult elé (Halasz, 2007). A meggyre
vonatkozé eredményeknél azonban igazolhato volt, hogy az inkompatibilitasi gat jelen van, igy

helyesebb ezeket a fajtakat 6nmedddként kezelni.

2. A dolgozatom nem targyalja a cseresznyefajtakkal elért eredményeinket. Ennek az az
oka, hogy az MTA doktori eljaras ligyrendje szerint (1j tudoményos eredmény nem lehet olyan
tézis, ami megegyezik a Palyazo végzett PhD hallgatojanak 0j tudomanyos eredményeivel. Két
folydiratcikket publikaltunk cseresznyefajtakrol, de a fenti ok miatt ez nem keriilt bemutatésra:

Szikriszt, B., Dogan, A., Ercisli, S., Akcay, M. E., Hegedus, A., Halasz, J. (2012).
Molecular typing of the self-incompatibility locus of Turkish sweet cherry genotypes reflects
phylogenetic relationships among cherries and other Prunus species. Tree Genetics & Genomes,
9, 155-165.

H?gedﬁs, A., Taller, D., Papp, N., Szikriszt, B., Ercisli, S., Halasz, J., Stefanovits-
Bényai, E. (2013). Fruit antioxidant capacity and self-incompatibility genotype of Ukrainian
sweet cherry (Prunus avium L.) cultivars highlight their breeding prospects. Euphytica, 191,
153-164.

A nemzetk6zi adatokhoz tobbek kozott az alabbi 1) eredményeinkkel jarultunk hozza:
47 torok, valamint 14 ukran cseresznyefajta és értékes nemesitési alapanyag S-allél-készletét
hataroztuk meg. Igazoltuk, hogy a cseresznye géncentrumban jellemzd nagy genetikai
véltozékonysaghoz jelentds mértékben hozzajarul a vadcseresznyével és meggyel torténd
hibridizacié. Uj specifikus PCR-primereket terveztiink tobb allél kimutatasara, melyet azota
rendszeresen alkalmaznak é€s hivatkoznak a cseresznye S-genotipizaldsi munkékban. Mirko
Schuster egy folyamatosan aktualizalt, digitalis adatbazist hozott létre a cseresznye

inkompatibilitasi csoportjainak nyilvantartdsara, amelynek az altalunk leirt genotipusok,

csoportok a kezdetektdl a mai napig valtozatlanul a részét képezik.

3. A kajszi S-allél-rendszerének nemzetkozi szintli harmonizaldsa régodta aktudlis
feladat. Tobb nemzetkdzi konferencidn is részt vettem, ahol erre szervezddott csoport, de végiil
mind a mai napig nem keriilt ra sor. A kialakult problémat féként az idézte eld, hogy a kinai

kutatok nem vették figyelembe az eurdpai kutatok altal publikalt és elfogadott allélnevezéktant.



Tovéabb nehezitette a helyzetet, hogy bizonyos genotipusokat a feltételezett S-allélok DNS-
szekvencidjanak meghatdrozasa nélkiil publikaltak, igy a nemzetkdzi eredmények nem
OsszevethetOk. Azokban az esetekben azonban, ahol a kozolt allélszekvenciak kezdetektdl
elérhetdk voltak, vagy 1dokozben elérhetové valtak, azok alapos attekintésével a munka
elvégezhetd. Szamos olyan hibat is azonositottunk, amelyek rendezése ismételten sokat segithet
az S-genotipusok tisztazasaban. Korte esetében els6ként volt sikeres egy ilyen kezdeményezés
(Goldway és mts., 2009), amikor azonos nevek alatt publikalt kiilonboz6 allélok miatt
ujraszamoztak a teljes S-allél-sorozatot Sioo-tol indulva. Ezt a feladatot a kozeljovoben
prioritasnak tekintem, és szeretnék ebben vezetd szerepet vallalni, ezért ez a feladat egy jonnan

felvett PhD hallgatém munkdjanak is kiemelt részét képezi.

Budapest, 2024. oktdber 5.
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