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R¥VIDĉT£SEK JEGYZ£KE 

 

A: adenin 

AS: aminosav 

BLAST: basic local alignment search tool, egyszerŤ lok§lis szekvenciaillesztŖ m·dszer 

bp: b§zisp§r 

C: citozin 

C: conservative region, konzervat²v r®gi· 

C1-C3, C5: az S-RN-§z g®n 1-3. ®s 5. konzervat²v r®gi·ja 

CAPS: cleaved amplified polymorphic sequences, amplifik§lt fragmentumok (PCR-

term®kek) has²t§son alapul· polimorfizmus§nak kimutat§sa 

CIG : cross-incompatibiliy group, inter-inkompatibilit§si csoport 

ECM : extracellular matrix, extracellul§ris m§trix, sejten k²v¿li t®r 

EPP: effective pollination period, hat®kony megporz§si idŖszak 

EST-SSR: expressed sequence tag-derived simple sequence repeat, k·dol· DNS-r®gi·b·l 

sz§rmaz· egyszerŤ szekvenciaism®tlŖd®s, mikroszatellit 

F IS: inbreeding coefficient, belteny®szt®si egy¿tthat· 

FST: fixation index, Wright-f®le fix§ci·s index 

G: guanin 

GI: general inhibitor, §ltal§nos inhibitor feh®rje 

GSI: gametophytic self-incompatibility, gametofitikus inkompatibilit§s 

He: expected heterozygosity, v§rhat· heterozig·tas§g 

HO: observed heterozygosity, megfigyelt heterozig·tas§g 

HRMA: high resolution melting analysis, nagyfelbont§s¼ olvad§sgºrbe anal²zis 

HV : hypervariable region, hipervari§bilis r®gi· 

IC: internal control, belsŖ kontroll 

IEF: isoelectric focusing, izoelektromos f·kusz§l§s 

ILP : intron length polymorphism, intronhossz-polimorfizmus 

IR: inverted repeat, ford²tott ism®tlŖd®s 

kb: kilob§zisp§r 

LINE: long interspersed nuclear element, a sejtmagi genomba be®kelŖdŖ hossz¼ 

nukleinsavszakaszok 

LSI : late-acting self-incompatibility, k®sei fejlŖd®si f§zisban lej§tsz·d· inkompatibilit§s 

LTR : long terminal repeat, hossz¼ l§ncv®gi ism®tlŖd®s 

MGST: M-l·kusz glutation-S-transzfer§z 

MITE : miniature inverted-repeat transposable element, rºvid, ford²tott ism®tlŖd®seket 

tartalmaz· transzpoz§bilis DNS-szakasz 

NCBI: National Center for Biotechnology Information, online nemzetkºzi bioinformatikai 

adatb§zis (USA) 

NEpHGE: non-equilibrium isoelectric focusing, nem egyens¼lyi izoelektromos f·kusz§l§s 

ORF: open reading frame, ny²lt leolvas§si keret 

¥M: ºnmeddŖ 

¥T: ºnterm®keny¿lŖ 

PCR: polymerase chain reaction, polimer§z l§ncreakci· 

PIC: polymorphic information content, polimorfizmus m®rt®k®nek inform§ci·tartalma 

PPM: pollen-part mutant, pollenkomponensben bekºvetkezett mut§ci· 

PPV: plum pox potyvirus, szilvahimlŖ v²rus 

RC4: a Rosaceae S-RN- §zok 4. konzervat²v r®gi·ja 

RHV : rosaceous hypervariable region, a Rosaceae S-RN-§z g®n hipervari§bilis r®gi·ja 

rRNS: ribosz·m§lis RNS 
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SCF: Skp, Cullin, F-box containing complex, Skp, Cullin, F-box tartalm¼ 

molekulakomplex 

SFB: S haplotype-specific F-box protein, S-haplot²pusra specifikus F-box feh®rje 

SI: self-incompatibility, inkompatibilit§si rendszer 

SINE: short interspersed nuclear element, a sejtmagi genomba be®kelŖdŖ rºvid 

nukleinsavszakaszok 

SLFL : S locus F-box protein-like, S-l·kusz F-box-szerŤ feh®rje 

SPM: stylar-part mutant, bibekomponensben bekºvetkezett mut§ci· 

S-RN-§z: S-ribonukle§z 

SSI: sporophytic self-incompatibility, sporofitikus inkompatibilit§s 

SSR: simple sequence repeat, mikroszatellit r®gi· (egyszerŤ szekvenciaism®tlŖd®s) 

ssRNS: single-stranded RNA, egysz§l¼ ribonukleinsav (RNS) 

T: timin 

TIR : terminal inverted repeat, l§ncv®gi ford²tott ism®tlŖd®s 

TSD: target site duplication, a transzpozont hat§rol· direkt (azonos orient§ci·j¼) 

szekvenciaism®tlŖd®s 

UPGMA: unweighted pair group method with arithmetic mean, csoport§tlag m·dszer 

UPS: ubiquitin proteasome system, ubikvitin-proteasz·ma rendszer 
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1. BEVEZET£S 

A jºvedelmezŖ gy¿mºlcstermeszt®s alapja a gy¿mºlcsf§k term®sbiztons§ga, ami a 

megfelelŖ mennyis®gŤ ®s minŖs®gŤ term®s el®r®s®t jelenti. A v®geredm®ny ºsszetett, 

sz§mos genetikai ®s kºrnyezeti t®nyezŖtŖl egyar§nt f¿gg. A korszerŤ nºv®nynemes²t®s 

olyan fajt§k elŖ§ll²t§s§t c®lozza meg, amikkel a felmer¿lŖ neh®zs®gek kik¿szºbºlhetŖk 

vagy hat§suk m®rs®kelhetŖ. A kl²mav§ltoz§s kºvetkezt®ben haz§nkban is egyre gyakrabban 

mutatkoznak kedvezŖtlen idŖj§r§si kºr¿lm®nyek (vir§gz§skor vagy a term®sfejlŖd®s korai 

szakasz§ban bekºvetkezŖ fagy, asz§ly vagy sz¿ret idej®n jelentkezŖ bŖs®ges csapad®k stb.), 

amik jelentŖs m®rt®kŤ k§rokat okozhatnak. A term®s kialakul§s§hoz vezetŖ ¼t elsŖ ®s 

legfontosabb l®p®se a megfelelŖ term®keny¿l®s, ami kiz§r·lag ºnterm®keny¿lŖ vagy 

egym§st kºlcsºnºsen j·l term®keny²tŖ fajt§k t§rs²t§s§val biztos²that·. Ugyan a vir§gz§si 

idŖszakban bekºvetkezŖ fagy vagy a megporz· rovarok sz§m§ra t¼l alacsony hŖm®rs®klet 

v®gsŖ soron a term®keny¿l®s elmarad§s§val is j§rhat, viszont, ha genetikailag 

ºsszef®rhetetlen (inkompatibilis) fajt§k alkotnak egy ¿ltetv®nyt, akkor m®g optim§lis 

kºr¿lm®nyek kºzºtt sem kºvetkezhet be a term®keny¿l®s. Az ¿ltetv®nyszerkezet 

tervez®s®n®l dºntŖ fontoss§g¼ az egyes fajt§k term®keny¿l®si viszonyainak pontos ismerete. 

Ez ºnmag§ban nem el®gs®ges, de elengedhetetlen felt®tele a term®skºtŖd®snek.  

A magasabb rendŤ nºv®nyekre ®s §llatokra jellemzŖ term®keny¿l®si folyamat egyik 

legjelentŖsebb k¿lºnbs®ge, hogy a z§rvatermŖ nºv®nyek tºbbs®g®n®l a h²m- ®s nŖivar¼ 

szapor²t·szervek ugyanazon az egyeden, legtºbbszºr ugyanabban a vir§gban tal§lhat·k 

meg. EbbŖl kºvetkezik, hogy a saj§t pollennel tºrt®nŖ megterm®keny¿l®snek nincs fizikai 

akad§lya. Az ºnterm®keny¿l®si k®pess®g elŖ is fordul a term®szetes popul§ci·k kºr®ben, de 

legink§bb a beporz· rovarok n®lk¿li ter¿leteken, sz®lsŖs®gesen mostoha kºr¿lm®nyek 

kºzºtt, §ltal§ban rºvid ®letciklus¼ nºv®nyekre jellemzŖ, ahol ez a t¼l®l®s egyetlen es®lye. 

Mivel azonban az ºnterm®keny¿l®s a legmagasabb fok¼ rokonp§rosod§st jelenti, a genetikai 

sokf®les®g beszŤk¿l®s®hez vezet, ®s a homozig·ta §llapotba ker¿lŖ l·kuszok s¼lyos 

genetikai leroml§st is elŖid®zhetnek. Mindezek a k§ros kºvetkezm®nyek alapvetŖen 

vesz®lyeztetik a faj evol¼ci·s sikeress®g®t, t¼l®l®s®t. Ennek megakad§lyoz§s§ra alakultak ki 

azok a mechanizmusok, amelyek a h²mnŖs vir§gok eset®ben k®pesek megg§tolni a saj§t 

vagy vele azonos genetikai h§tterŤ pollennel tºrt®nŖ term®keny¿l®st. A genetikai 

variabilit§s fenntart§sa ®rdek®ben ezek a k¿lºnf®le mŤkºd®si alapokon nyugv· 

mechanizmusok egym§st·l f¿ggetlen¿l, tºbbszºr is kialakultak az evol¼ci· sor§n. A 

rendszerek h§tter®ben §ll· g®nek ®s molekul§k felt®rk®pez®se rendk²v¿l fontos ®s hasznos 

a gy¿mºlcstermeszt®st t§mogat· kutat§sokban, hiszen tudnunk kell a termesztett fajt§r·l a 

term®keny¿l®si fenot²pus§t, tov§bb§ az ismeretek kºzvetlen¿l felhaszn§lhat·k a fajta-

elŖ§ll²t· nemes²t®si folyamat sor§n is. A nemes²t®s hat®konys§ga c®lzott genetikai markerek 

haszn§lat§val fokozhat·, de fejleszt®s¿khºz a fenot²pust kialak²t· genetikai h§tt®r r®szletes 

ismerete sz¿ks®ges. Az idegenterm®keny¿l®s a term®szetes popul§ci·kban elŖnyºs 

tulajdons§g, de az §rutermŖ ¿ltetv®nyekben egy ºnterm®keny¿lŖ fajt§n§l nem kell 

pollenad·r·l gondoskodni, ami nemcsak a termŖter¿let kihaszn§l§s§t seg²ti, de az ¿ltetv®ny 

munkaszervez®s®t is sokkal hat®konyabb§ teszi. Az elm¼lt ®vtizedekben ®ppen ez®rt a 

gy¿mºlcsnemes²t®si programok egyik fŖ c®lkitŤz®s®v® v§lt az ºnterm®keny¿lŖ fajt§k 

l®trehoz§sa. Mivel a gy¿mºlcsf§k szapor²t§sa vegetat²v ¼ton tºrt®nik, a szapor²t·anyag nem 

az ºnterm®keny¿l®s kºvetkezt®ben jºn l®tre. 
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A term®keny¿l®si rendszer genetikai alapjainak felt§r§sa tºbb, mint 30 ®vvel ezelŖtt 

kezdŖdºtt el ®s az·ta is kiemelt jelentŖs®gŤ szakter¿let a gy¿mºlcsf§kkal foglalkoz· 

kutat§si programok kºzºtt, amit j·l t¿krºz az ®vente megjelenŖ tudom§nyos kºzlem®nyek 

nagy sz§ma. Ezek a vizsg§latok gyakorlati jelentŖs®g¿kºn t¼lmenŖen a fajok kialakul§s§r·l, 

kult¼revol¼ci·s tºrt®net¿krŖl ®s rokoni kapcsolataikr·l is nagyon sok inform§ci·val 

szolg§lnak. PhD disszert§ci·mban (2007) a kajszifajt§k term®keny¿l®s®t meghat§roz· S-

all®l-rendszer genetikai jellemz®s®vel foglalkoztam. Ezt kºvetŖen a vizsg§land· fajok kºr®t 

kibŖv²tve, a Magyarorsz§gon termesztett minden csonth®jas gy¿mºlcsfaj sz§mos fajt§j§val 

dolgoztam. Eleinte diploid, k®sŖbb a nagyobb komplexit§s¼ genommal rendelkezŖ 

poliploid fajok S-l·kusz§t vizsg§ltam. Az MTA doktori disszert§ci·mban a PhD fokozatom 

elnyer®s®t kºvetŖ 15 ®v eredm®nyeit szeretn®m bemutatni a nºvekvŖ ploidiaszintnek 

megfelelŖ sorrendben, valamint fºlt§rni, hogy mik®nt befoly§solta az ºnterm®keny¿lŖ jelleg 

felbukkan§sa az egyes fajok genetikai variabilit§s§t ®s kult¼revol¼ci·j§t. 
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2. IRODALMI ĆTTEKINT£S 

2.1. A hazai csonth®jas gy¿mºlcstermeszt®s jelentŖs®ge 

A Rosaceae csal§dba tartoz· Prunus L. nemzets®g kºzel k®tsz§z lombhullat· vagy 

ºrºkzºld f§t ®s cserj®t foglal mag§ba, melyek kºzºtt sz§mos gazdas§gilag jelentŖs 

gy¿mºlcstermŖ, illetve d²sznºv®nyk®nt ¿ltetett faj tal§lhat·. Az ®szaki f®lteke m®rs®keltºvi 

ter¿letein, illetve Ćzsia, Afrika, D®l-Amerika ®s Ausztr§lia szubtr·pusi ®s tr·pusi erdeiben 

fordulnak elŖ. A nemzets®g alap-kromosz·masz§ma Ĭ=8, a legtºbb faj diploid, de sz§mos 

tetra-, hexaploid, esetenk®nt magasabb ploidszintŤ faj is ismert. A molekul§ris filogenetikai 

vizsg§latok alapj§n a nemzets®g kialakul§sa Kelet-Ćzsi§ban kezdŖdºtt el kºzel 50 Ma 

(milli· ®vvel ezelŖtt), ami v®g¿l a mag§nyos vir§g¼, illetve s§tor- ®s f¿rtvir§gzat¼ Prunus 

fajok (1. §bra) valamint a Pygeum ®s a napjainkra kihalt Maddenia nemzets®gek 11.2 Ma 

elk¿lºn¿l®s®vel v§lt teljess® (Kumar ®s mts., 2022). 

 

 
1. §bra: A vizsg§lt Prunus fajok filogenetikai f§ja ®s kialakul§suk becs¿lt idŖpontja a 

Timetree adatb§zis alapj§n (Kumar ®s mts., 2022). 

 

A vil§gon termesztett gy¿mºlcsfajok mennyis®g®t tekintve elsŖ a ban§n, amelyet az 

alma ®s a szŖlŖ kºvet. A csonth®jasok kºz¿l az Ŗszibarack ®s a szilva tartozik a 15 

legnagyobb mennyis®gben termesztett gy¿mºlcsfaj kºz®. Kor§bban Eur·p§nak a csonth®jas 

fajok termeszt®s®ben meghat§roz· szerepe volt, de a megnºvekedett §zsiai termeszt®s 

kºvetkezt®ben ma m§r csak a meggy ®s a cseresznye r®szar§nya kiemelkedŖ. 

Vil§gviszonylatban a csonth®jas fajok term®smennyis®ge 2020-ban 48 743 426 tonna volt, 

melybŖl Magyarorsz§g r®szesed®se 120 530 tonna (FAOSTAT, 2022). Magyarorsz§gon 

2019-ben a gy¿mºlcstermŖ ¿ltetv®nyek ter¿letnagys§ga 94 000 hekt§r volt. 

Gy¿mºlcstermeszt®s szempontj§b·l Szabolcs-Szatm§r-Bereg megye szerepe kimagasl·, 

fŖk®nt az itt megtermelt alma mennyis®ge miatt, mert 2019-ben az ºsszes almaterm®s 59%-

§t, a betakar²tott meggy mennyis®g®nek 21%-§t itt termelt®k. ¥sszesen 727 970 tonna 

gy¿mºlcsºt takar²tottak be ebben az ®vben. Ennek 68%-a alma, 8%-a meggy, 6% szilva, 

3,8%-a Ŗszibarack, 3,5%-a kajszi ®s 3%-a kºrte volt (Kºzponti Statisztikai Hivatal, 2022). 

Haz§nkban az ut·bbi hat ®vtizedben mindv®gig az alma termeszt®se volt a legjelentŖsebb. 

Szilv§b·l az 1960-as ®vek kºrny®k®n m®g kºzel annyi termett, mint alm§b·l, §m 

termeszt®se folyamatosan visszaszorult, ®s napjainkban az akkori term®smennyis®gnek m§r 

csak kºzel 20%-§t termelik meg a gazd§lkod·k. A szilva mellett a kajszi ®s a cseresznye 

termeszt®se is h§tt®rbe szorult, m²g a meggy jelentŖs®ge nŖtt. A gy¿mºlcsºk tºbbs®g®n®l a 

felv§s§rl§si §rak szinte folyamatosan emelkednek. A meggy, az alma ®s a kajszi eset®ben 

azonban ®vrŖl ®vre jelentŖsen ingadozik a felv§s§rl§si §r. Egyik ®vrŖl a m§sikra elŖfordulhat 

ak§r 50%-osn§l is nagyobb kileng®s (FAOSTAT, 2022; Kºzponti Statisztikai Hivatal, 

2022). 

Haz§nk termŖhelyi klimatikus adotts§gai ®s a ter¿letek fekv®se eredendŖen kiv§l·an 

alkalmasnak voltak tekinthetŖk a csonth®jas fajok termeszt®s®re, de az elm¼lt idŖszakban 

tapasztalhat· kl²mav§ltoz§s kºvetkezm®nyei komoly neh®zs®geket okoznak. ElsŖsorban a 

csapad®keloszl§s, az asz§ly, illetve az ¼jonnan megjelenŖ k·rokoz·k ®s k§rtevŖk jelentenek 

komoly kih²v§st a termesztŖk sz§m§ra. A fajtav§laszt§s dºntŖ fontoss§g¼, mert a 
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term®keny¿l®si t²pus ismeret®n t¼l a min®l tºbb rezisztenci§val (biotikus ®s abiotikus) 

rendelkezŖ fajt§k telep²t®se adhat megold§st a kºrnyezetk²m®lŖ termeszt®sben. Ennek 

t¿kr®ben m§r tapasztalhat· a fajtav§lt§s Magyarorsz§gon is. A Nemzeti £lelmiszerl§nc-

biztons§gi Hivatal legfrissebb Nemzeti Fajtajegyz®k®n 2021-ben ºsszesen 669 

gy¿mºlcsfajta tal§lhat·, kºzt¿k kb. 60% k¿lfºldi ®s 40% hazai nemes²t®sŤ. Az almafajt§k 

sz§ma a legnagyobb (az ºsszes fajta 26%-a). A csonth®jas fajok tekintet®ben legnagyobb 

sz§mban Ŗszibarackfajt§k szerepelnek a list§n (9,9%), ut§na kajszi (9,1%), szilva (7,3%), 

cseresznye (7,0%), meggy (5,4%) ®s v®g¿l a mandula (2,5%). A cseresznye, meggy, kajszi 

®s mandula eset®ben tºbb a hazai nemes²t®sŤ fajta, mint a k¿lfºldi (N£BIH, 2021). 

A meggy a cseresznye (P. avium L.) ®s a csepleszmeggy (P. fruticosa Pall.) spont§n 

hibridjek®nt jºtt l®tre. Keletkez®s®nek helye Kis-Ćzsia ®s a Kauk§zus vid®k®nek olyan 

r®gi·i, ahol a cseresznye ®s a csepleszmeggy termŖter¿lete fedi egym§st (Olden ®s Nybom, 

1968). Haz§nkban szinte minden¿tt termeszthetŖ, az ºkol·giai viszonyokhoz j·l 

alkalmazkod· faj, a fajt§k tºbbs®ge j¼nius folyam§n sz¿retelhetŖ. Magyarorsz§gon sz§mos 

telep¿l®s neve Ŗrzi a jelenl®t®t, ami arra utal, hogy r®g·ta kedvelt gy¿mºlcsrŖl van sz·: 

tºbbek kºzºtt Meggyeskov§csi, Meggyespuszta, Somogymeggyes, Ny²rmeggyes, 

Meggyeshalom ®s Meggyespele. JelentŖs®g®t tov§bb mutatja, hogy a Hungarikumok 

GyŤjtem®nye, Magyar £rt®kt§r jegyz®kben szerepel az óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô meggyfajta ®s az 

Đjfeh®rt·i meggyp§linka; a Megyei £rt®kt§rban tal§lhat· a Szanki k®zmŤves 

konyakmeggy; valamint a Telep¿l®si £rt®kt§rban a óDebreceni bŖtermŖô, a Dunavecsei 

meggy ®s a B§csalm§si meggyszºrp (Hungarikumok GyŤjtem®nye, 2022). Term®s®t ink§bb 

a feldolgoz·ipar hasznos²tja: befŖtt, szºrp, dzsem, aszalv§ny, m®lyhŤtºtt gy¿mºlcs stb. 

k®sz¿l belŖle. A gy¿mºlcsh¼s ®s a -l® alapj§n elk¿lºn²tj¿k az amarella t²pus¼, sz²ntelen levŤ, 

vil§gos h¼s¼, valamint a morello t²pus¼, sºt®tb²bor h¼s¼, festŖlevŤ fajt§kat. A hazai 

g®nforr§sokat j·l hasznos²tva olyan t§jfajt§k szelekci·ja tºrt®nt meg, illetve keresztez®ses 

nemes²t®ssel olyan fajt§kat hoztak l®tre, amelyeket vil§gfajt§kk§ v§lva sz§mos fºldrajzi 

r®gi·ban termesztenek (K§llay, 1998; 2003). Ezek kºz® tartozik a óP§ndyô, az óĐjfeh®rt·i 

f¿rtºsô, az ó£rdi bŖtermŖô ®s a óK§ntorj§nosiô. Eur·pa fŖ fajt§ja a óSchattenmorelleô ®s 

szelekt§lt kl·njai, hibridjei. A meggy eg®szs®gv®dŖ szerep®re is egyre nagyobb figyelem 

ir§nyul, melyhez hazai kutat§sok is nagym®rt®kben hozz§j§rultak (Gonda ®s Vaszily, 2018; 

Ny®ki ®s mts., 2016; Papp ®s mts., 2015; Abrank· ®s mts., 2015). 

A kajszi Kºz®p-Ćzsi§b·l vagy K²n§b·l sz§rmazik (Vavilov 1926; 1951; 

Mehlenbacher ®s mts., 1991). Friss fogyaszt§sa mellett a feldolgoz·ipar sz§m§ra is ®rt®kes 

alapanyagot ad: legink§bb befŖtt, dzsem, gy¿mºlcsl®, aszalv§ny ®s p§rlat k®sz¿l belŖle. A 

magyar nemes²t®sŤ fajt§k ²zben ®s arom§ban tºbbs®g®ben fel¿lm¼lj§k a k¿lfºldi fajt§kat, 

ugyanakkor az ®r®si idŖben csak kism®rt®kben t®rnek el egym§st·l, mert a gy¿mºlcsºk 

tºbbs®ge j¼liusban ®rik. H§tr§nyuk tov§bb§, hogy legtºbbszºr puha h¼s¼ak, s®r¿l®kenyek, 

rosszul sz§ll²that·k, fog®konyak a szilvahimlŖ (PPV) v²rusra. Kºz¿l¿k legnagyobb 

ar§nyban a óGºnci magyarkajszitô, a óCegl®di ·ri§stô ®s a óMagyarkajsziô kl·njait 

termesztik. Az elm¼lt ®vtizedben sz§mos k¿lfºldi fajt§t telep²tettek itthon, melyek ®r®si 

ideje m§r egy j¼nius kºzep®tŖl szeptember elej®ig h¼z·d· idŖszakot fed le, n®h§ny kºz¿l¿k 

toler§ns/rezisztens a szilvahimlŖ v²russal szemben. Ezek a fajt§k kem®ny h¼s¼ ®s ®l®nk 

fedŖsz²n-bor²totts§ggal rendelkezŖ gy¿mºlcsºt teremnek (pl. óBig Redô, óPinkcotô, 

óGoldstrikeô, óBergarougeô, óToyudaô, óNinfaô) (Szalay, 2011; Gonda ®s Vaszily, 2018). 

Tºbb m§s gy¿mºlcsfajhoz hasonl·an a kajszin§l is felgyorsult a fajtav§lt§s. Az elm¼lt 20 

®vben tºbb mint 500 ¼j fajta jelent meg a vil§g k¿lºnbºzŖ nemes²tŖmŤhelyeibŖl. Haz§nkhoz 

hasonl·an m§s r®gi·kban is kor§bban mindºssze n®h§ny vezetŖ fajt§ra korl§toz·dott a 

tºmegtermeszt®s, de ebben ma m§r v§ltoz§s tºrt®nt, az ¼j ¿ltetv®nyekben ¼j fajt§k 

tal§lhat·k. A fajta-elŖ§ll²t§sban vezetŖ orsz§gok Franciaorsz§g, az USA, Olaszorsz§g, 

Oroszorsz§g, ®s Spanyolorsz§g. A termeszt®s szempontj§b·l Tºrºkorsz§g a vil§g vezetŖ 

kajszitermesztŖ orsz§ga, b§r a K²n§ra vonatkoz· adatok nem pontosak. A hazai 

¿ltetv®nyekben a magyar fajt§kon t¼l a francia fajt§k domin§lnak. A fajtatulajdons§gok 
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kºz¿l Magyarorsz§gon a fagyk§rok elker¿l®se ®rdek®ben kiemelt jelentŖs®gŤ a hossz¼ 

m®lynyugalmi idŖszak, a lass¼ vir§gr¿gyfejlŖd®s ®s a k®sŖi vir§gz§s (Szab·, 2017; Balogh 

®s mts., 2019). A Hungarikumok GyŤjtem®nye, Magyar £rt®kt§r jegyz®kben tºbb kajszival 

kapcsolatos t®tel is szerepel: a óGºnci magyarkajsziô fajta, a Gºnci barackp§linka ®s a 

Kecskem®ti barackp§linka; a Megyei £rt®kt§rban tal§lhat· a kecskem®ti magyar 

kajszibarack ®s a cegl®di kajszibarack; valamint a Telep¿l®si £rt®kt§rban az Izs§kon 

szelekt§lt kajszik (Hungarikumok GyŤjtem®nye, 2022). 

A szilva termeszt®s®nek Magyarorsz§gon ®vsz§zados hagyom§nyai vannak, szinte 

az orsz§g b§rmely r®sz®n termeszthetŖ. A kert®szeti szempontb·l jelentŖs szilvafajokat 

keletkez®si hely¿k alapj§n eur·pai, kelet-§zsiai ®s ®szak-amerikai csoportokba soroljuk. 

Haz§nkban a hexaploid h§zi szilva (P. domestica) faj fajt§i domin§lnak. A Hungarikumok 

GyŤjtem®nye, Magyar £rt®kt§r jegyz®kben az al§bbi, szilv§val kapcsolatos t®telek 

szerepelnek: a Szatm§ri szilvap§linka, a B®k®si szilvap§linka ®s a Szatm§ri szilvalekv§r; 

illetve a Telep¿l®si £rt®kt§rban a Debreceni muskot§lyszilva, Hegyi szilvap§linka 

(Szilv·rium), B®k®si szilvalekv§ros papucs (Hungarikumok GyŤjtem®nye, 2022). A 

legeredm®nyesebb nemes²tŖi mŤhelyek manaps§g Rom§ni§ban (Pitesti), N®metorsz§gban 

(Geisenheim, Hohenheim, Weihenstephan) ®s Olaszorsz§gban (Bologna, Firenze, Marche, 

Forl²) tal§lhat·k. A nemes²tŖi munk§ban a friss ®tkez®sre sz§nt fajt§k mellett k¿lºnbºzŖ 

felhaszn§l§si c®lokra (pl. l®, jam, aszalv§ny) alkalmas fajt§k elŖ§ll²t§s§val foglalkoznak, de 

kiemelt c®l a PPV rezisztens fajt§k l®trehoz§sa is (Sur§nyi, 2019). A hazai fajtaszerkezet 

folyamatosan v§ltozik. A óBesztercei szilvaô termeszt®s®nek van a legnagyobb 

hagyom§nya, de a szilvahimlŖre val· fog®konys§ga miatt termŖter¿lete az ut·bbi 

®vtizedekben rohamosan csºkkent. Ma m§r csak §llamilag elismert kl·njai szapor²that·k, 

®s a kl·nszelekci· kezdet®t vette a m§sik, autochton szilvafajt§nk, a óNemtudom szilvaô 

eset®ben is. Az elm¼lt k®t ®vtizedben elsŖsorban n®gy fajta termeszt®se volt jellemzŖ az 

orsz§gban: óStanleyô, óĻaļanska lepoticaô, óBlufreô ®s óPresidentô. Az orsz§gban jelenleg az 

¼j, n®met nemes²t®sŤ fajt§k telep²t®se a tendencia, mint a óJojoô vagy a óTopô-sorozat tagjai 
(T·th ®s Bujdos·, 2011; Kov§cs, 2011). 

A mandula val·sz²nŤleg a kºz®p-§zsiai hegyvid®kekrŖl sz§rmazik. Kert®szeti 

szempontb·l az olajos magv¼ak kºz® tartozik, mert a mandulab®l nagy lipidtartalma miatt 

kiv§l· energiaforr§s. Term®s®t nyersen vagy feldolgozott §llapotban fogyasztjuk. Kiv§l· 

cukr§szipari alapanyag (marcip§n) (Kester ®s Gradziel, 1996). Az ut·bbi idŖben a 

mandulatej az egyik legn®pszerŤbb tejp·tl·v§ v§lt. Az elm¼lt n®gy ®vtizedben 

Magyarorsz§g mandulatermeszt®se jelentŖs m®rt®kben csºkkent, kaliforniai ®s spanyol 

import mandul§val tal§lkozunk legink§bb. Ennek legfŖbb oka, hogy Magyarorsz§g a 

melegig®nyes mandula termeszt®se ter®n nem tudta felvenni a versenyt a mediterr§n vagy 

melegebb ®ghajlat¼ ter¿letekkel. A vil§g fŖ mandulatermesztŖ vid®ke Kºz®p-Kalifornia, 

mely a vil§gtermel®s kºzel fel®t adja, tov§bbi fontos r®gi· m®g a Fºldkºzi-tenger partjain 

fekvŖ orsz§gok, elsŖsorban Spanyolorsz§g. Haz§nkban a mandulanemes²t®s is megszŤnt a 

visszaszorul· termeszt®ssel ºsszef¿gg®sben. Kor§bban n®pszerŤ magyar fajt§k voltak a 

óT®t®nyi rekordô, óT®t®nyi kem®nyh®j¼ô, óSzigetcs®pi 58ô ®s a óSzigetcs®pi 92ô (Br·zik ®s 

Apostol, 2003; T·th ®s Bujdos·, 2011). 

 

2.2. A vir§gz§sbiol·giai vizsg§latok kezdete 

Az emberis®get a megporz§s ®s a term®sk®pzŖd®s kºzºtti ºsszef¿gg®s m§r az 

ĐjkŖkorszak (Neolitikum) ·ta foglalkoztatta. A k®tlaki kºzºns®ges datolyap§lma (Phoenix 

dactylifera L.) k®zzel tºrt®nŖ mesters®ges beporz§s§r·l maradtak fenn tºrt®nelmi 

bizony²t®kok Mezopot§mi§b·l Hammurapi idej®bŖl (i.e. 1792ï1750). A II. Assur-n§szir-

apli assz²r kir§ly (i.e. 883ï859) £szaknyugati Palot§j§nak egyik festm®ny®n l§that· jelenet 

egy®rtelmŤen mutatja be ezt a munkafolyamatot (Porter, 1993). A Fºldkºzi-tenger 

partvid®k®n mind a mai napig az Ŗsi hagyom§nyok szerint v®gzik a termŖs p®ld§nyok 
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beporz§s§t a datolyatermesztŖk. Plinius (i.sz. 24ï79) term®szetrajzi ²r§saiban tett utal§st 

Ăh²m ®s nŖi nºv®nyekrŖlò, de ez a k¿lºnbs®g csak a sz²nre vagy termetre vonatkozott. A 

nºv®nyek ivaros szaporod§s§t elsŖk®nt Rudolf Jakob Camerarius (1665ï1721) tiszt§zta: k®t 

termŖs sz®lf¿vet cser®pbe ¿ltetett ®s beporz§s n®lk¿l hagyva bizony²totta, hogy egyik sem 

®rlelt magot. K®sŖbb ezt kenderrel, ricinussal ®s spen·ttal is kipr·b§lta. ElsŖk®nt 

azonos²totta a porz·kat a h²m, a termŖt a nŖi ivarszervk®nt. Az ivaros szaporod§s 

felismer®s®t nagyban nehez²tette az a t®ny, hogy a nºv®nyfajok tºbbs®ge h²mnŖs vir§gokkal 

rendelkezik, de Camerarius az ilyen nºv®nyeket a hermafrodita §llatokhoz hasonl²totta. 

Eredm®nyeit 1694. augusztus 25-®n lev®l form§j§ban k¿ldte el egy giesseni tan§rnak, 

Michael Bernhard Valentinnak. A ĂLev®l a nºv®nyek szerelm®rŖlò, De sexu plantarum az 

elsŖ tudom§nyos mŤ a nºv®nyek ivaros szaporod§s§r·l. Eredm®nyeit Josef Gottlieb 

Kºlreuter (1733ï1806) k®sŖbb megerŖs²tette: sz§mos keresztez®st v®gzett doh§nyfajokkal, 

szegf¿vekkel, viol§val, bel®ndekkel, ºkºrfarkk·r·val ®s maszlagokkal. Bebizony²totta, 

hogy eredm®nyesen csak a rokon fajok keresztezhetŖk, vagyis a keresztez®seknek ®ppen 

olyan hat§rai vannak a nºv®nyekn®l is, mint az §llatvil§gban (Rapaics, 1932). 

A vir§gz§sbiol·gia alap²t·j§nak KonradïCristian Sprengel (1750ï1816) n®met 

papot ®s botanikust tartj§k, aki 1793-ban megjelent kºnyv®ben elsŖk®nt ²rta le a vir§gos 

nºv®nyek rovarok seg²ts®g®vel tºrt®nŖ beporz§s§nak mechanizmus§t. Kºzvetlen¿l nem a 

term®keny¿l®s folyamat§t elemezte, hanem a vir§gszerkezet azon r®szeivel foglalkozott, 

ami a beporz§st szolg§lja ®s a rovarokat csalogatja (Patk·, 2017). K®sŖbb Charles Darwin 

(1809ï1882), az evol¼ci·elm®let kidolgoz·ja rengeteg vizsg§latot v®gzett a nºv®nyek 

ivaros szaporod§s§val kapcsolatban, mert e t®ma k¿lºnºsen ®rdekelte. ¥sszefoglal· 

munk§ival megalapozta az inkompatibilit§s tudom§nyter¿let®t, elŖszºr a ĂThe effects of 

cross and self-fertilization in the vegetable kingdomò (1876), majd a ĂThe different forms 

of flowers on plants of the same speciesò (1877) c²mŤ kºnyve jelent meg. ĂAlig k®pzelhetŖ 

el csod§latosabb dolog a term®szetben, mint a k¿lsŖ hat§sokra reag§l· ivaros jelens®gek 

®rz®kenys®ge ®s finoms§ga. L§tjuk, mennyire kifinomultnak kell lennie azoknak a 

rendszereknek, amelyek biztos²tj§k, hogy a nºv®ny saj§t pollenj®vel nem tud 

megterm®keny¿lni, ellenben egy m§sik fajb®li egyed®vel igenò (Darwin, 1878). Rendk²v¿l 

r®szletesen foglalkozott a morfol·giai k¿lºnbs®geken alapul· inkompatibilit§si t²pussal, 

melyet a Primula fajokon tanulm§nyozott. K¿lºnf®le kombin§ci·kban v®gzett 

keresztez®seket tºbb mint 50 olyan faj eset®ben is, amelyekn®l a vir§gszerkezetben 

morfol·giai elt®r®st nem tal§lt. Ekkor §llap²totta meg, hogy Ăaz idegenterm®keny¿l®s 

§ltal§ban hasznos, m²g az ºnterm®keny¿l®s gyakran k§ros kºvetkezm®nyekkel j§rò. 

Vizsg§latai kºzºtt sz§mos ºnmeddŖ faj szerepelt, melyek mind a mai napig modellnºv®nyei 

a szakter¿letnek, mint p®ld§ul a Petunia nemzets®g k®pviselŖi (McClure, 2009). Compton 

(1913) az ºnterm®keny²tett Reseda odorata ut·dgener§ci·j§ban 3 (ºnterm®keny¿lŖ): 1 

(ºnmeddŖ) ar§ny¼ hasad§st mutatott ki, ami mendeli ºrºkl®smenetre utalt a tulajdons§g 

tekintet®ben. 

East ®s Park (1917) jelentŖs meg§llap²t§sra jutottak az ºt nemzed®ken §t vizsg§lt 

Nicotiana forgetiana Ĭ N. alata hibridekkel kapcsolatban. Olyan csoportokat azonos²tottak, 

melyek tagjai egym§st kºlcsºnºsen nem term®keny²tett®k (Ăintrasterilò), de a csoportok 

egym§s kºzºtt kompatibilit§st mutattak (Ăinterfertilò). Az egyes csoportokat nagybetŤkkel 

jelºlt®k (X, Y ®s Z). Ma m§r tudjuk, hogy ez elsŖ kºlcsºnºs meddŖs®get mutat·, ¼n. inter-

inkompatibilit§si csoportokat (CIG: cross-incompatibility group) ²rt§k le. Ennek 

megfelelŖen javasolt§k, hogy a Ăself-sterilityò kifejez®s helyett a szakmailag helyesebb 

Ăself-incompatibilityò szerepeljen a hasonl· fajok jellemz®s®n®l. East ®s Mangelsdorf 

(1925) ezekben a csoportokban h§rom k¿lºnbºzŖ faktort azonos²tottak, melyeket Ŗk 

Ăallelomorphò-k®nt ²rtak le, ®s a Ăsterilityò sz·b·l kiindulva S1, S2 ®s S3 n®ven 

k¿lºnbºztett®k meg. Ugyanezt a jelºl®si rendszert haszn§ljuk az·ta mind a mai napig az 

egyes S-all®lok jelºl®s®n®l. Meghat§rozt§k, hogy a Class X = S1S3, a Class Y = S1S2 ®s a 

Class Z = S2S3 genot²pusokat jelent. Tov§bbi n®gy®ves munk§val ºsszesen 16 k¿lºnbºzŖ S-
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all®lt tal§ltak Nicotiana fajokban (East ®s Yarnell, 1929). East a ĂNicotiana-t²pus¼ 

inkompatibilit§sò h§tter®t genetikailag szab§lyozott rendszerk®nt jelºlte meg, amelyet az S-

l·kusz egyes v§ltozatai koordin§lnak: az azonos S-all®lokat hordoz· egyedek egym§st 

kºlcsºnºsen nem tudj§k term®keny²teni (McClure, 2009). Ugyanakkor a rendszer pontos 

molekul§ris mechanizmusa nem volt m®g ismert, ennek felder²t®s®hez az S-all®lok §ltal 

k·dolt feh®rj®k azonos²t§s§ra volt sz¿ks®g, amely a doh§ny eset®ben kºzel 60 ®vvel k®sŖbb 

kºvetkezett csak be. 

A popul§ci·genetikusok figyelm®t az S-l·kusz vizsg§latok akkor keltett®k fel, 

amikor Emerson (1939) jelentŖs m®rt®kŤ polimorfizmusr·l sz§molt be az Oenothera 

organensis faj eset®ben. Egy, a popul§ci·ban ritka all®l sz§m§ra tºbb olyan nºv®nyegyed 

tal§lhat·, amelyen sikeres term®keny¿l®st tud elŖid®zni, ²gy a kºvetkezŖ nemzed®kben 

nagyobb lesz a gyakoris§ga. Ez a kiegyens¼lyoz· szelekci·, ami folyamatosan nºveli a ritka 

®s csºkkenti a gyakori all®lok popul§ci·n bel¿li gyakoris§g§t, ®s a hossz¼t§von fennmarad· 

polimorfizmus egyik alapja (Kohn, 2008). Mindezek figyelembev®tel®vel egy®rtelmŤv® 

v§lt, hogy a rendszer poliall®likus, vagyis a popul§ci·ban sz§mos g®nv§ltozat fordul elŖ 

minden olyan faj eset®ben, ahol ez a mechanizmus biztos²tja az idegenterm®keny¿l®st. 

 

2.3. Az ºnmeddŖs®g hazai kutat§s§nak rºvid tºrt®nete 

Mikºzben az ºnmeddŖs®g elker¿l®s®re szolg§l· mechanizmusok a nºv®nyvil§g 

evol¼ci·ja sor§n a fejlŖd®s korai szakasz§ban megjelentek, annak t®ny®t, kºvetkezm®nyeit 

®s k¿lºnºsen molekul§ris h§tter®t viszonylag k®sŖn ismerte fel a tudom§ny. Az elsŖ magyar 

nyelvŤ kert®szeti szakirodalom, Lippay J§nos Posoni kert c²mŤ, 1664ï1667 kºzt megjelent 

munk§iban m®g nem esik sz· a megporz§sr·l, term®keny¿l®srŖl, gy¿mºlcskºtŖd®srŖl. Ez 

nem meglepŖ, hiszen a vir§gszervek ivaros szaporod§sban betºltºtt szerep®t csak j· sz§z ®v 

eltelt®vel ismerte fel Christian Konrad Sprengler ®s Joseph Gottlieb Kºlreuter. ŕk voltak az 

elsŖk, akik a h²msterilit§s ®s ºnmeddŖs®g jelens®g®rŖl is besz§moltak, de felismer®seiket 

nem fogadt§k el kort§rsaik. A t®nyt, hogy a vir§gok az emberi szexualit§shoz hasonl· 

folyamatok®rt felelŖsek, Ăiskol§sgyermekek sz·rakoztat§s§ra alkalmas t¿nd®rmes®nekò 

tekintette a tud·sok tºbbs®ge. Kºzel 70 ®v eltelt®vel ismerte fel Charles Darwin, hogy a 

Sprengel kºnyv®ben rºgz²tett megfigyel®sek meg§llj§k a hely¿ket. Az orchideafajok 

term®keny¿l®s®vel kapcsolatos k²s®rleteihez mindez komoly t§mpontot adott, ®s a Fajok 

eredete c²mŤ kºnyve ut§n megjelenŖ kºtet®ben (1862) m§r komoly al§t§maszt§ssal 

rºgz²tette, hogy a term®szetben a nºv®nyfajok Ăirt·znakò az ºnterm®keny¿l®stŖl. 

J·llehet Kºlrauter felismerte, hogy az anyai ®s az apai tulajdons§gok egyar§nt 

megjelennek az ut·dban, erre koherens magyar§zatot csak Mendel adott, ®s ennek §ltal§nos 

elfogad§s§®rt is a XX. sz§zad elej®ig kellett v§rni. Ehhez k®pest meglepŖ, hogy a hazai 

kert®szeti szakirodalomban m§r ezt megelŖzŖen megjelent a val·di keresztez®ses nemes²t®s 

m·dszere (Tºlt®nyi, 1820; Pongr§cz, 1822/2022). Tºlt®nyi tanulm§ny§ban k¿lºn kit®rt az 

idegen fajta pollenj®nek nagyobb term®keny²tŖ hat§s§ra. Dºbbenetes, hogy ez a jelens®g a 

magyar szakirodalomban ugyanabban az idŖben jelenik meg, mint Angli§ban, illetve k®t 

®vvel m®g elŖbb is. Swayne (1822) a kºrt®vel v®gzett k²s®rletek sor§n tapasztalta, hogy az 

idegen pollennel v®gzett megporz§sb·l tºbb gy¿mºlcs kºtŖdºtt. Kºvetkeztet®se az volt, 

hogy a mesters®ges megporz§snak a jºvŖben nagyobb szerepe kell legyen a 

gy¿mºlcstermeszt®sben, ugyan¼gy, ahogyan azt az uborka ®s a s§rgadinnye termeszt®s®n®l 

is alkalmazz§k. 

Ezek a korai felismer®sek azonban igen lassan ker¿ltek be az §ltal§nosan elfogadott 

tudom§nyos ismeretek kºz®. Schilberszky K§roly 1908-ban m®g ¼gy gondolta, hogy az az 

aggodalom, hogy Ăazonos fajt§j¼ tºmegesebb ¿ltetv®nyeken kisebb term®shozam v§rhat·ò, 

nincs indokolva. Angyal DezsŖ egy olvas·i k®rd®sre adott v§lasz§ban a term®ketlens®g 

sz·ba jºhetŖ okai kºzºtt csak az elhib§zott metsz®st, a t¼lzott m®rt®kŤ tr§gy§z§st ®s a f§k 

®letkor§t eml²tette meg (Angyal, 1925). 
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Moh§csy M§ty§s, m®g Mah§cs M§ty§s n®ven kºzreadott Gyakorlati 

gy¿mºlcstermeszt®s (1922) c²mŤ kºtet®ben k¿lºn fejezetben foglalkozott a gy¿mºlcsf§k 

term®ketlens®g®nek okaival. Az okok kºzºtt a kedvezŖtlen termŖhely, a sŤrŤ ¿ltet®s, a 

metsz®si hib§k, a nem megfelelŖ talajmŤvel®s ®s a talajunts§g jelens®ge mellett megjelent 

a vir§gporszemcs®k Ătºk®letlens®geò is. A jelens®g le²r§s§b·l j·l l§that·, hogy a napjaink 

sz·haszn§lat§val ºnmeddŖs®gnek nevezett tulajdons§g egyik elsŖ eml²t®se ez a hazai 

szakirodalomban. Kºzli, hogy a f§k m§s fajt§t·l t§vol ¿ltetve tºbb®-kev®sb® term®ketlenek 

maradnak. A jellemvon§s §lland·s§g§t, k¿lsŖ t®nyezŖk befoly§sol· hat§s§t m®g nyitott 

k®rd®sk®nt mutatta be, de vil§goss§ tette, hogy a termesztŖnek a gy¿mºlcsfajt§k ilyen 

tulajdons§g§ra a legnagyobb gonddal kell lennie, ahogyan azt az amerikai termesztŖk is 

teszik, akik ¿ltetv®nyeikben vegyesen telep²tik a fajt§kat. Moh§csy a kºnyv elŖszav§ban 

megeml²tette, hogy a kºnyv meg²r§sakor a kºzel 10 ®ves k¿lfºldi utaz§sai alatt szerzett 

tapasztalatokra hagyatkozott. Ennek seg²ts®g®vel kºnnyen felt§rhat· a szellemi kapcsolat, 

hiszen utaz§sai sor§n p®ld§ul Kaliforni§ba ®s ĂAngolorsz§gbaò is eljutott. A gy¿mºlcsf§k 

ºnmeddŖs®g®rŖl a XX. sz§zad elej®tŖl kezdve egyre tºbb szakirodalmi forr§sban esik sz· 

elsŖsorban a kaliforniai mandulanemes²t®si (Tufts ®s Philp, 1923) ®s az angol 

cseresznyenemes²t®si (Crane, 1923; Crane ®s Brown, 1938) programoknak kºszºnhetŖen. 

Az ir§ny²tott megporz§ssal v®gzett k²s®rletek eredm®nyek®nt ekkor m§r sor ker¿lt elŖszºr 

n®h§ny mandula-, majd cseresznyefajta S-genot²pus§nak meghat§roz§s§ra is. 

A fentiek f®ny®ben k¿lºnºsen ®rdekes, hogy Saj· K§roly m§r a sz§zadfordul·t 

kºvetŖ ®vekben §tfog· besz§mol·t ²rt arr·l, hogy a gy¿mºlcsf§k tºbbs®ge m§s fajta 

pollenj®t ig®nyli ahhoz, hogy teremni tudjon (Saj·, 1902). Vagyis, hogy az idegen pollen 

nemcsak fokozza a term®keny¿l®st, de a saj§t pollen nem is k®pes term®keny²teni. Egyben 

arra is magyar§zatot adott, hogy mindezt mi®rt nem ismert®k fel kor§bban Eur·p§ban: az 

eur·pai kertekben hagyom§nyosan vegyesen ¿ltett®k a k¿lºnbºzŖ fajt§kat, m²g Amerik§ban 

hatalmas, monokult¼r§s ¿ltetv®nyeket l®tes²tettek. Ezt a kºzl®st az angol nyelvŤ 

szakirodalomban is csak Waugh (1896) szilv§ra ®s kajszira, valamint Corsa (1896) 

mandul§ra vonatkoz·, hasonl· ®rtelmŤ kºzlem®nyei elŖzt®k meg p§r ®vvel. Ennek ellen®re 

tºbb ®vtized telik el, mire ez az §ltal§nos, botanikai ismeret helyet kºvetel mag§nak a 

kert®szeti szakirodalomban is. 

A Kert®szet foly·iratban 1927. janu§r 15-®n megjelent egy szerkesztŖi kºzlem®ny, 

miszerint sokan panaszkodnak, hogy meggyf§ik b§r bŖs®gesen vir§goznak, gy¿mºlcsºt 

m®gsem kºtnek. A probl®m§ra k²n§lt egyik magyar§zat a Monilia okozta k§rosod§s, a 

m§sik, hogy a Ănemes meggyfa b¼ja vir§gja saj§t h²mpor§t·l nem tud megterm®keny¿lniò, 

ez®rt azt javasolt§k, hogy vad meggyf§t kell nevelni a nemesek kºzºtt. Horn J§nos 

ugyanezen lap has§bjain, a m§rcius 15-i sz§mban a sok term®ketlens®get okoz· t®nyezŖ 

kºzºtt eml²ti, hogy Ăgy¿mºlcsf§ink t¼lnyom· r®sze ugyanis az ¼jabb meg§llap²t§sok szerint 

tºbbnyire nem ºnbeporz§s r®v®n term®keny¿l meg, hanem ez legtºbb esetben m§s fajta 

pollenje seg®ly®vel. Ez r®szben a saj§t h²mpornak a saj§t bib®vel szemben elŖ§ll· 

term®szetes meddŖs®g®bené leli magyar§zat§t.ò £rdekes, hogy a magyar§zat ellen®re, 

Horn J§nos a óP§ndiô meggy term®keny¿l®si probl®m§inak legval·sz²nŤbb okak®nt m®gis 

annak monilia®rz®kenys®g®t eml²ti (Horn, 1939), mikºzben a mandul§val kapcsolatban 

t®nyk®nt kºzli, hogy vir§gai ºnmeddŖk, azaz idegen beporz§st k²v§nnak. Mindez j·l 

mutatja, hogy az ºnmeddŖs®g jelens®g®nek §ltal§nos elŖfordul§s§t, evol¼ci·s szerep®t m®g 

nem ismert®k fel, amit feltehetŖleg az is nehez²tett, hogy a mandula legkºzelebbi rokona, 

az Ŗszibarack vir§gai §ltal§nosan ºnterm®keny¿lŖnek bizonyultak (Horn, 1937). 

A óGermesdorfiô cseresznyefajta termŖk®pess®g®vel kapcsolatban is egyre tºbb 

probl®ma jelentkezett a XX. sz§zad kºzep®n, holott a kert®szeti szakirodalomban 

§ltal§nosan elterjedt n®zet volt ebben az idŖben, hogy a óGermersdorfiô fajta 

Ămagamegterm®keny¿lŖò. A k®rd®s tiszt§z§sa ®rdek®ben Varga Ferenc szab§lyosan 

elv®gzett, ir§ny²tott megporz§st kºvetŖ gy¿mºlcskºtŖd®si vizsg§lattal igazolta, hogy 242 

saj§t pollennel megporzott vir§gb·l mindºssze 7 term®s kºtŖdºtt, vagyis a fajta nem lehet 
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ºnterm®keny¿lŖ (Varga, 1942). Sajnos a jelens®g genetikai h§tter®re vonatkoz·an t®ves 

elm®letet alkotott. Ehhez mindºssze a kºtŖd®si ar§nyt vette alapul ®s n®gy recessz²v let§lis, 

valamint domin§ns elnyom· all®lok jelenl®t®t felt®telezte, holott a gy¿mºlcsf§k 

ºnmeddŖs®g®nek genetikai h§ttere (egy l·kusz sz§mos all®lv§ltozattal) ebben az idŖben m§r 

ismert volt a k¿lfºldi szakirodalomban (Crane, 1923; Crane ®s Brown, 1938). A fenti 

tºrt®neti adatok j·l mutatj§k, hogy a tudom§nyos inform§ci·k §raml§sa k¿lfºldrŖl 

Magyarorsz§gra, valamint az elm®leti tudom§ny f·rumair·l a gyakorlati alkalmaz§s fel® 

nem volt akad§lytalan. 

Haz§nkban a gy¿mºlcsf§k term®kenys®g®vel kapcsolatos vizsg§latok a XX. sz. 

kºzep®n, a monokult¼r§s nagy¿zemek l®tes²t®sekor v§ltak igaz§n intenz²vv®. Ekkor 

elsŖsorban Magyar Gyula ®s Maliga P§l ind²tott§k el ezeket a k²s®rleteket, k®sŖbb tºbbek 

kºzºtt Ny®ki J·zsef, Br·zik S§ndor, T·th Elek ®s Szab· Zolt§n munk§ss§ga v§lt 

meghat§roz·v§. A vizsg§latoknak ·ri§si lend¿letet adott, amikor a 90-es ®vek elej®n siker¿lt 

azonos²tani a gy¿mºlcsf§k ºnmeddŖs®g®nek kialak²t§s§ban kulcsszerepet j§tsz· egyik 

molekul§t (a bibefunkci·t meghat§roz· ribonukle§z enzimet). ĉgy lehetŖv® v§lt a jelens®g 

biok®miai ®s molekul§ris genetikai eszkºzºkkel tºrt®nŖ vizsg§lata, ami kºzvetlen m·don, 

gyorsan azonos²that·v§ tette a fenot²pus h§tter®ben §ll· all®lokat. Kutat·csoportunk ehhez 

a tudom§nyos programhoz csatlakozott a 2000-es ®vek elej®n. 

 

2.4. Az ºnmeddŖs®gi (inkompatibilit§si) rendszerek jelentŖs®ge 

Az inkompatibilit§s (ivari ºsszef®rhetetlens®g) jelens®ge a fajok evol¼ci·j§ban 

kiemelten fontos szerepet j§tszik. K®t t²pus§t k¿lºnbºztetj¿k meg: inter- ®s intraspecifikus 

forma. Az interspecifikus inkompatibilit§s k®t k¿lºnbºzŖ faj fertilis genot²pusainak 

keresztez®se sor§n a fajhibrid zig·ta l®trejºtt®nek megakad§lyoz§s§t jelenti (pl. a 

pollencs²r§z§s elmarad§sa vagy az abnorm§lis pollentºmlŖ miatt). A jelens®g korl§tozza a 

fajok kºzti g®n§raml§st (De Nettancourt, 1977; Pershina ®s Trubacheeva, 2017). Az 

intraspecifikus inkompatibilit§s sor§n egy fajon bel¿l k®t fertilis egyed kºzºtt nem 

kºvetkezik be a term®keny¿l®s. Nemcsak az azonos genetikai h§tterŤ, idegen eredetŤ, 

hanem a saj§t pollenszem sem k®pes a term®keny²t®sre. Az ilyen t²pus¼ mechanizmusokat 

a Ăself-incompatibilityò kifejez®s alapj§n SI rendszernek jelºlj¿k. A Ăselfò kifejez®s a saj§t 

®s a saj§ttal azonos t²pus¼ pollenszemekre utal. Megjelen®s¿k az evol¼ci· korai szakasz§ban 

jelentŖs m®rt®kben hozz§j§rult a z§rvatermŖk robban§sszerŤ elterjed®s®hez a genetikai 

variabilit§s nºvel®s®nek kºszºnhetŖen (Ferrer ®s Good, 2012). A belteny®szt®s okozta k§ros 

hat§sok elker¿l®se a fajok sikeress®g®nek alapja lett (Allen ®s Hiscock, 2008). A nºv®nyek 

evol¼ci·j§val foglalkoz· szakirodalmi munk§k kºzºtt domin§lnak a k¿lºnbºzŖ ivaros 

szaporod§si strat®gi§kat §ttekintŖ tanulm§nyok. A z§rvatermŖ nºv®nycsal§dok tºbb mint 

60%-§ban, legal§bb 100 nºv®nycsal§dban, megkºzel²tŖleg 250 nemzets®gben elŖfordul 

valamilyen SI rendszer, amelyek egym§st·l f¿ggetlen¿l, konvergens m·don alakultak ki 

(Raduski ®s mts., 2012; Sawada ®s mts., 2014). Ezen nemzets®gek kºzºtt nagysz§m¼ 

gazdas§gilag kiemelt faj ®s azok nemes²t®si szempontb·l jelentŖs vad rokonai tal§lhat·k, 

²gy a tulajdons§g alapos megismer®se ®s a termeszt®sben val· megjelen®se, felhaszn§l§sa 

r§vil§g²t, hogy mi®rt foglalkoznak a szakemberek ®s a kutat·k kºzel 200 ®ve e rendszerek 

r®szletes vizsg§lat§val. N®h§ny kiemelt p®lda a sorb·l: repce (Brassica napus L.), 

napraforg· (Helianthus annuus L.), olajfa (Olea europaea L.), kaka· (Theobroma cacao 

L.), tea (Camellia sinensis L.), csonth®jasok, almaterm®sŤek, k§v® (Coffea arabica L.), 

burgonyaf®l®k, valamint a k§posztaf®l®k n®pes csal§dj§nak tagjai (Mu¶oz-Sanz ®s mts., 

2020). 

A XX. sz§zad elej®n a mag§nv§llalatok ®s kºzint®zm®nyek nemes²tŖi is nagy 

hangs¼lyt fektettek a term®keny¿l®si st§tusz vizsg§lat§ra. Az angliai John Innes Kert®szeti 

Kutat·int®zet szilva, cseresznye ®s alma est®ben 1911-ben kezdte meg az inkompatibilit§si 

viszonyok felt§r§s§t, majd 1930-t·l kºrt®vel is folytattak vizsg§latokat (Crane ®s Lewis, 

1942). Az elsŖ komolyabb eredm®nyt zºlds®gf®l®k eset®ben a Sakata Seed Company 
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jelentette be 1940-ben, amikor bemutatt§k az elsŖ olyan F1 hibrid k§posztafajt§t (óSuteni 

Kanranô), melynek nemes²t®se sor§n az SI jelens®get haszn§lt§k fel. Ezt kºvetŖen a Takii & 

Co. Ltd. v§llalat is kºzz® tett k®t hasonl· m·don elŖ§ll²tott fajt§t (óChoko-1cô ®s óChoko-

1ccô) 1950-ben (Watanabe ®s mts., 2008). Ezut§n a nemes²tŖ mŤhelyekben az al§bbi fajok 

eset®ben indult el intenz²v term®keny¿l®si vizsg§lat a hat®konyabb ®s tervszerŤ nemes²t®s 

®rdek®ben: burgonya (Solanum tuberosum L.), napraforg·, rozs (Secale cereale [L.] M. 

Bieb.), kaka· ®s pomelo (Citrus grandis Osbeck) (De Nettancourt, 2001). 

 

2.5. Az inkompatibilit§s t²pusai 

Sz§mos k¿lºnbºzŖ t²pus¼, egym§st·l f¿ggetlen¿l l®trejºtt SI rendszer ismert, 

melyek tºbbf®lek®ppen is csoportos²that·k (2. §bra). A fejlŖd®si f§zis alapj§n besorolt 

t²pusok szerint n®h§ny faj eset®ben a term®keny¿l®st kºvetŖen l®trejºn a zig·ta, de fejlŖd®se 

g§tolt, ez®rt abort§l·dik, ²gy poszt-zigotikus inkompatibilit§si reakci· kºvetkezik be. Ezt a 

t²pust ¼n. Ălate-acting self-incompatibilityò (LSI) elnevez®ssel is jelºlik. Tºbb faj eset®ben 

²rtak le ilyen jelens®get, pl. Citrus grandis Osbeck, Asclepias exaltata L., Handroanthus 

impetiginosus L. (Lipow ®s Wyatt, 2000; Chai ®s mts., 2011; Bittencourt, 2017). A m§sik 

form§ba a zig·ta l®trejºtt®t megakad§lyoz· rendszerek tartoznak, melyeket kºzºs n®ven 

pre-zigotikus csoportnak h²vunk. Enn®l a megterm®keny²t®s sem kºvetkezik be, ²gy zig·ta 

sem alakulhat ki. Az ismert mechanizmusok t¼lnyom· tºbbs®ge ilyen jellegŤ, melyek m®g 

tov§bb tagolhat·k a vir§g morfol·gi§ja szerint. Ha maga a vir§gszerkezet akad§lyozza a 

saj§t pollen §ltali megterm®keny²t®st, akkor idŖbeli vagy t®rbeli elk¿lºn¿l®s is lehets®ges, 

melynek ºsszefoglal· neve a heteromorfikus t²pus¼ inkompatibilit§s. Az elsŖ esetben a 

dichog§mia a h²m- vagy nŖi ivarszervek funkci·k®pess®g®nek egym§shoz viszony²tott 

idŖbeli eltol·d§sa miatt k®tf®le lehet (Bertin ®s Newman, 1993). Amennyiben a bibe a 

portok ®r®se elŖtt v§lik fog®konny§ (recept²vv®), akkor protogyni§r·l besz®l¿nk 

(Ăh²melŖz®sò), pl. a Magnolia grandiflora L. eset®ben. Ha a portokok kor§bban felrepednek 

®s a pollenszem kisz·r·dik, de a bibe m®g nem funkci·k®pes, megporz§sra alkalmatlan, 

akkor protandria (ĂnŖelŖz®sò) tºrt®nik, ilyen pl. a Geranium maculatum L. (Routley ®s mts., 

2004; Allen ®s Hiscock, 2008). Az ivarszervek t®rbeli izol§ci·ja a heteroszt²lia, amely elt®rŖ 

hossz¼s§g¼ bibe- ®s porz·sz§lakat jelent. A k®t- vagy h§romf®le bibemorfol·gia szerint 

diszt²lia (pl. Linum ®s Primula fajok) vagy triszt²lia (pl. Narcissus ®s Oxalis fajok) is 

elŖfordulhat (Barrett, 2019). A sokoldal¼an hasznos²that· hajdina (Fagopyrum esculentum 

Moench) kedvezŖ t§pl§lkoz§s-®lettani ®s gy·gyhat§s¼ jellemzŖi miatt egyre n®pszerŤbb ®s 

nagyobb ter¿leten termesztett sz§nt·fºldi kult¼ra. Inkompatibilit§s§ra a heteroszt²lia 

jellemzŖ, ez®rt ebben a kateg·ri§ban ez a legtºbbet vizsg§lt faj (Matsui ®s Yasui, 2020). 
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2. §bra: Az inkompatibilit§si rendszerek n®gyf®le csoportos²t§sa (k¿lºn sz²nekkel jelºlve) 

a fejlŖd®si f§zis (s§rga), a vir§g morfol·giai alkata (zºld), a genetikai szab§lyoz§s alapjai (k®k), 

illetve a reakci· helysz²ne szerint (sz¿rke). 

 

A homomorfikus inkompatibilit§s azt jelenti, hogy ºnmag§ban a vir§g morfol·gi§ja 

nem korl§tozza a saj§t vagy vele azonos genetikai h§tterŤ pollen bibesz§jra ker¿l®s®t, de a 

fizikai akad§ly n®lk¿l sem kºvetkezhet be sikeres term®keny¿l®s. Ennek oka, hogy a saj§t 

vagy azzal genetikailag egyezŖ pollen molekul§ris szintŤ felismer®s®t kºvetŖen annak 

cs²r§z§sa vagy a pollentºmlŖ nºveked®se lesz g§tolt. K®t nagy csoportra oszthat· ez a 

kateg·ria (3. §bra): sporofitikus (SSI) ®s gametofitikus inkompatibilit§s (GSI). A mŤkºd®si 

mechanizmus l®nyege, hogy a GSI sor§n a pollen fenot²pus§t saj§t haploid genot²pusa 

hat§rozza meg. Az SSI rendszerben a pollen fenot²pus§t a pollenad· nºv®ny genot²pusa 

hat§rozza meg (Ebert ®s mts., 1989; Kao ®s Huang, 1994). E l®nyeges k¿lºnbs®g abb·l 

ad·dik, hogy a szab§lyoz§sban r®sztvevŖ g®nek expresszi·ja mikor kºvetkezik be. Az SSI 

sor§n a mikrosporogenezis folyamat§ban m®g a mei·zis elŖtt megjelennek az S-all®l 

feh®rjeterm®kek, ²gy a diploid fajok eset®ben k®t all®l feh®rjeterm®ke lesz jelen ®s ker¿l 

majd §t a haploid mikrosp·r§ba. Emiatt, b§r genetikailag haploid a sejt, a pollenad· nºv®ny 

mindk®t feh®rjev§ltozat§t tartalmazza, ami l®nyeges pont a saj§t-idegen felismer®si 

reakci·ban. A GSI eset®ben csak a mei·zist kºvetŖen szintetiz§l·dnak a specifikus feh®rj®k, 

²gy a haploid genot²pusnak megfelelŖen, csak egyf®le feh®rje vesz r®szt az inkompatibilit§si 

reakci·ban (Clark ®s Newbigin, 1993). Tov§bbi elt®r®s m®g, hogy a GSI eset®ben §ltal§ban 

nedves a bibefel¿let, bicellul§ris a pollen ®s az inkompatibilis pollentºmlŖ nºveked®se 

elindul, §m a bibesz§lban le§ll. Az SSI sor§n sz§raz a bibesz§j, tricellul§ris a pollen ®s a 

pollenszemek nem tudnak pollentºmlŖt fejleszteni, mert a g§tl§s a bibesz§j fel¿let®n 

tºrt®nik meg (Silva ®s Goring, 2001; Allen ®s Hiscock, 2008). SSI tºbbek kºzºtt az al§bbi 

nºv®nycsal§dokban fordul elŖ: Brassicaceae, Asteraceae, Convolvulaceae, Betulaceae, 

Caryophyllaceae, Sterculiaceae ®s Polemoniaceae (Hiscock ®s Tabah, 2003). GSI jellemzi 

tºbbek kºzºtt a kºvetkezŖ nºv®nycsal§dokat: Solanaceae, Papaveraceae, Rosaceae, 

Ranunculaceae, Fabaceae, Onagraceae ®s Scrophulariaceae (McClure ®s Franklin-Tong, 

2006). A k®t t²pusban elŖfordul· §ltal§nos von§sok nem jelentik azt, hogy pontosan 

ugyanazon g®nek ®s szab§lyoz§si folyamatok j§tszanak szerepet a fenot²pus kialak²t§s§ban. 

M®g a GSI csoporton bel¿l is elt®rŖ g®neket azonos²tottak k¿lºnbºzŖ nºv®nycsal§dokban. 
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Az S-l·kusz speci§lis m·don egy¿tt k·dolja az ¼n. bibe- ®s pollenkomponenst (S-

determin§nsok), ez®rt multig®n l·kusznak nevezz¿k, melyek feh®rjeterm®kei kºzºtt 

lej§tsz·d· reakci·k eredm®nyezik a genetikailag elt®rŖ vagy megegyezŖ pollen azonos²t§s§t 

(Iwano ®s Takayama, 2012). 

 

 
3. §bra: A GSI (gametofitikus ºnmeddŖs®g) ®s SSI (sporofitikus ºnmeddŖs®g) rendszerek 

mŤkºd®se (Newbigin ®s mts., 1993 ®s Biology Forums Gallery §br§ja alapj§n m·dos²tva). GSI sor§n 

a haploid pollenszem genot²pusa hat§rozza meg a fenot²pust. Az azonos S-all®lterm®ket tartalmaz· 

pollentºmlŖ nºveked®se a bibesz§lban megtorpan, m²g az elt®rŖ genot²pus¼ pollentºmlŖ 

akad§lytalanul halad. SSI sor§n a haploid pollen fenot²pus§t a pollenad· diploid nºv®ny hat§rozza 

meg. E k¿lºnºs jelens®g az elt®rŖen ¿temezett g®nkifejezŖd®sbŖl ad·dik: GSI eset®ben az S-all®l 

feh®rjeterm®kei a mei·zis befejezt®vel szintetiz§l·dnak, m²g az SSI eset®ben a tetr§d§llapot 

kialakul§sa elŖtt, ²gy mindk®t all®l feh®rjeterm®ke megjelenik az ®rett pollenszemben, s r®szt vesz a 

saj§t/idegen felismer®si reakci·kban. 

PT: pollentºmlŖ, S1-feh®rje: zºld, S2-feh®rje: k®k, S3-feh®rje: barna, S4-feh®rje: lila sz²nnel 

jelºlve 

 

2.6. Milyen g®nek ir§ny²tj§k a csonth®jas fajok inkompatibilit§si rendszer®t? 

A XX. sz§zad utols· negyed®nek nagy kih²v§sa volt az SI rendszereket mŤkºdtetŖ 

g®nek ®s feh®rj®k azonos²t§sa, jellemz®se. Olyan molekul§kat kellett keresni, amelyek a 

megporz§s ®lettani folyamat§hoz illeszkedve, a sejt-sejt kºzºtti kommunik§ci· alapj§n 

k®pesek ir§ny²tani a saj§t/idegen felismer®si folyamatot. Az egy l·kuszon alapul· genetikai 

h§tt®r a maga egyszerŤs®g®vel j· kiindul§si alapot adott a biok®miai ®s molekul§ris 

vizsg§latokhoz. A feh®rj®k azonos²t§s§hoz a kor§bban megismert tºrv®nyszerŤs®gekbŖl 

indultak ki. 

Gyakorlatilag a rendszer l®nyege, hogy a saj§t t²pus¼ pollen elutas²t§sa, m²g az elt®rŖ 

genetikai h§tterŤ nºv®nyrŖl sz§rmaz· idegen pollen elfogad§sa prec²zen kell mŤkºdjºn. A 

pollen-bibe kºzti reakci· a sejtek kºzºtti t®rben, az ¼n. extracellul§ris m§trixban (ECM) 

j§tsz·dik le, ®s a jel§tviteli folyamatok mindk®t ir§nyban zajlanak. Az ECM fŖk®nt 

lipideket, sz®nhidr§tokat ®s glikoproteinek tartalmaz, ²gy a komponensek azonos²t§s§hoz 
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ezen molekul§k kºz¿l kellett megtal§lni az S-l·kuszra specifikusakat. A vizsg§latokat 

nagyban nehez²tette a jelentŖs m®rt®kŤ polimorfizmus, a jelens®g®rt felelŖs molekul§kra 

jellemzŖ variabilit§s (McClure, 2009). 

Pandey (1967) volt az elsŖ, aki megpr·b§lt olyan izoenzimeket detekt§lni, amelyek 

megfelelnek az ismertetett krit®riumoknak. Kilenc ºnmeddŖ (¥M) Nicotiana alata ®s nyolc 

ºnterm®keny¿lŖ (¥T) N. alata Ĭ N. langsdorffi genot²pus vizsg§lata sor§n arra jutott, hogy 

peroxid§z izoenzimek befoly§solj§k, szab§lyozz§k az S-all®lok §ltal k·dolt feh®rjeterm®kek 

mŤkºd®s®t, b§r nem z§rta ki m§s enzimek jelenl®t®t sem. Eredm®nyei megvitat§s§n§l kit®rt 

arra, hogy az egysejtŤ Tetrahymena pyriformis ivaros szaporod§s§n§l ehhez hasonl· m·don 

®szter§z izoenzimeket t§rs²tottak a variabilit§s nºvel®se ®rdek®ben mŤkºdŖ 

mechanizmussal. K®sŖbb Bredemeijer ®s Blass (1981) k¿lºnbºzŖ N. alata genot²pusokban 

S-all®l-specifikus feh®rj®ket ²rtak le. H§rom S-all®l term®k®t azonos²tott§k, melyek 

jelenl®t®t igazolt§k a bibesz§j- ®s bibesz§lszºvetekben, de a levelekbŖl hi§nyoztak. A 

feh®rj®k mennyis®g®nek nºveked®se a vir§g fejlŖd®s®vel egyre nagyobb m®rt®kŤ volt. Az 

¥T ®s ¥M genot²pusokban koncentr§ci·beli elt®r®st nem tapasztaltak. A feh®rje t²pus§t nem 

tudt§k meghat§rozni, de kiz§rt§k azt, hogy peroxid§z vagy ®szter§z izoenzimek lenn®nek. 

Egy ®vvel k®sŖbb Mau ®s mts. (1982) a cseresznye (Prunus avium L.) S3S4 genot²pus¼ 

óLambertô fajt§j§b·l k®sz²tett bibekivonatokban egy glikoproteint azonos²tottak. A feh®rje 

szerepe az ºnmeddŖs®g kialak²t§s§ban megk®rdŖjelezhetetlen volt (g§tolta a t§ptalajon 

fejlŖdŖ saj§t pollentºmlŖk nºveked®s®t), ez®rt ĂAntigen Sò n®ven jelºlt®k meg. 

Sz®nhidr§ttartalma 16,3%-os volt, tºlt®se 8,8 pH-n pozit²v, molekulatºmeg®t pedig 37-39 

kDa-nak hat§rozt§k meg. A kutat·csoport in vitro pollentºmlŖ-nºveked®si vizsg§latot 

v®gzett a bibekivonatokb·l izol§lt feh®rj®kkel, ®s csak az ĂAntigen Sò feh®rje g§tolta az S3S4 

genot²pus¼ óNapoleonô fajta pollentºmlŖinek nºveked®s®t 20 ɛg/ml koncentr§ci·ban. 

Semmilyen m§s bibekivonatb·l izol§lt komponensnek nem volt ilyen hat§sa. Kontrollk®nt 

m®g §llati eredetŤ feh®rj®ket is teszteltek, de egyik sem mutatott inhibitorra utal· 

eredm®nyeket a hiszton, a sz®rum albumin, a citokr·m C, valamint a k®t glikoprotein, az 

ovalbumin ®s a tireoglobulin kºz¿l (Raff ®s mts., 1981; Williams ®s mts., 1982). 

Hasonl·k®ppen vizsg§ltak h§rom N. alata genot²pusb·l gyŤjtºtt pollenszemeket in vitro 

kºr¿lm®nyek kºzºtt. Ugyanezen genot²pusok bibekivonat§b·l izol§lt S-glikoproteinek 

jelenl®te a pollencs²r§z§st nem befoly§solta, de a pollentºmlŖ nºveked®s®t minden esetben 

g§tolta (Jahnen ®s mts., 1989). 

N®gy k¿lºnbºzŖ N. alata genot²pus keresztez®seibŖl sz§rmaz· 53 nºv®nyen v®gzett 

k®tdimenzi·s g®lelektrofor®zis seg²ts®g®vel siker¿lt az S2-all®l 32 kDa feh®rjeterm®k®t 

elk¿lºn²teni. K®miai deglikozil§ci·val elt§vol²tott§k a sz®nhidr§tl§ncot, amely fuk·z, 

arabin·z, xil·z, mann·z, galakt·z ®s feltehetŖen gl¿k·z komponenseket tartalmazott, de a 

monoszacharidok ar§ny§t ®s elhelyezked®s®t a l§ncban nem tudt§k m®g pontosan 

azonos²tani. Az ®rett bib®kbŖl nyert mRNS-molekul§k in vitro transzl§ci·j§t kºvetŖen 

megjelent egy 27 kDa m®retŤ feh®rje. Ez egy kicsit nagyobb volt, mint a deglikozil§ci·val 

kapott 26 kDa feh®rje, de egybev§gott azzal az elm®lettel, hogy az eredeti feh®rj®rŖl lev§lik 

a szign§lpeptid, amikor az az extracellul§ris t®rbe szekret§l·dik. Ennek alapj§n az S2S3 

genot²pusb·l k®sz²tett cDNS-kºnyvt§r lehetŖs®get adott az elsŖ S-all®l (S2) cDNS-

szekvencia megismer®s®re (Anderson ®s mts., 1986). H§rom ®vvel k®sŖbb m®g tov§bbi k®t 

S-all®l (S3 ®s S6) cDNS-szekvenci§t siker¿lt meghat§rozni (Anderson ®s mts., 1989). Ezek 

az eredm®nyek seg²tettek tiszt§zni azt az alapvetŖ k®rd®st, ami m§r r®g·ta sz§mos 

kutat·csoportot foglalkoztatott: milyen feh®rj®t k·dol az ºnmeddŖs®get kialak²t· rendszer 

bibekomponens g®nje? 

 

2.6.1. A bibekomponens szerkezeti jellemz®se ®s funkci·ja 

A h§rom ismert, sz§rmaztatott aminosav-szekvencia bizonyos r®gi·kban jelentŖs 

konzerv§lts§got mutatott, m§s r®szeken ugyanakkor nagyobb elt®r®seket tapasztaltak. 

Tov§bbi S-proteinek N-termin§lis oldal felŖli szekven§l§sa (S1, S2, S3, S6 ®s S7) igazolta a 
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homol·gi§t a paradicsom (Solanum lycopersicum L.) bibeszºvet®bŖl izol§lt glikoproteinnel 

(Jahnen ®s mts., 1989). A feh®rje pontos azonos²t§s§hoz McClure ®s mts. (1989) munk§i 

vezettek el. A szekvenci§k elemz®sekor azt tal§lt§k, hogy azok homol·gok az Aspergillus 

oryzae T2 ®s a Rhizopus niveus Rh extracellul§ris ribonukle§zokkal (RN-§zok). A k®t 

jelentŖsebb m®rt®kŤ egyez®st mutat· r®gi· (a 67-72. ®s 138-142. aminosavak kºzti 

szakaszok) a gomba RN-§zok enzimkatal²zis®rt felelŖs akt²v centrumait k®pezik ®s a h§rom 

ismert doh§nyszekvencia eset®ben is konzerv§ltnak mutatkoztak. A 122 aminosavb·l 30 

megegyezett, tov§bbi 22 pedig k®miailag hasonl· aminosav volt. A 10 cisztein kºz¿l 5 

azonos poz²ci·ban volt a gomba RN-§zok ciszteinjeivel, melybŖl kettŖ (86. ®s 143.) 

diszulfidh²d kºt®st k®pez a T2 RN-§zban. Ennek alapj§n felt®telezt®k, hogy az S-all®l 

glikoproteinek szerkezetileg is nagyon hasonl·k a gomb§k RN-§z enzimeihez, ²gy a 

hipot®zis bizony²t§sa ®rdek®ben RN-§z aktivit§si vizsg§latokat kezdtek. 

Amm·nium-szulf§tos kis·z§ssal ®s ioncser®s kromatogr§fi§val izol§lt§k a 

glikoproteint a bibeszºvet-kivonatokb·l. A feh®rje N-termin§lis oldali aminosav-

szekvenci§ja megfelelt a cDNS-bŖl sz§rmaztatott aminosavsorrendnek. A tiszt²tott feh®rje 

RN-§z aktivit§ssal rendelkezett, ²gy elsŖk®nt a doh§ny eset®ben v§lt nyilv§nval·v§, hogy az 

ºnmeddŖs®get a bibeszºvetekben kifejezŖdŖ, specifikus ribonukle§z enzimek alak²tj§k ki. 

Ennek alapj§n a rendszer mŤkºd®s®rŖl azt felt®telezt®k, hogy a bibesejtekben termelŖdŖ 

RN-§zok kijutnak a sejtkºzºtti j§ratokba, ahol a pollentºmlŖ halad. A pollentºmlŖ 

membr§nj§n §tjutva RNS-degrad§ci·t eredm®nyeznek, ami a feh®rjeszint®zis blokkol§s§val 

v®gsŖ soron a pollentºmlŖ nºveked®s®nek le§ll§s§t eredm®nyezi. A kºvetkezŖ k®rd®s az 

volt, hogy milyen m·don zajlik a saj§t-idegen felismer®s (McClure ®s mts., 1989; 1990). A 

mechanizmus felder²t®s®hez az S-RN-§z g®nek expresszi·j§t RNS- ®s feh®rjeszinten 

szºvetspecifikusan, a bibesz§j ®s bibesz§l mint§kon vizsg§lt§k N. alata nºv®nyeken. 

Bizonyoss§ v§lt, hogy a bibesz§jon ®s a bibesz§lban tal§lt S-RN-§z transzkriptumok azonos 

mennyis®gben ²r·dnak §t. Ez azt jelenti, hogy a pollentºmlŖ nºveked®s®nek megtorpan§sa 

a bibesz§lban nem az elt®rŖ koncentr§ci· miatt tºrt®nik. Ugyanakkor a k®t szºvet kºzºtt az 

mRNS-ek poli(A)-farok hossz§ban elt®r®st tal§ltak, m®gpedig a bibesz§lban j·val hosszabb 

poli(A) szintetiz§l·dik. Ez a m®retbeli elt®r®s a PRP 4 (proline-rich protein) kontroll feh®rj®t 

k·dol· g®nrŖl k®pzŖdºtt mRNS-molekul§kn§l nem volt megfigyelhetŖ, ²gy val·sz²nŤleg ez 

a jelens®g nem szºvetspecifikus b§rmely feh®rjek·dol· g®n mRNS-e eset®ben, hanem 

kifejezetten az S-all®l-term®kekn®l detekt§lhat·. A poli(A) m®rete az RNS-ek stabilit§s§t, 

vagyis az ®lettartam§t befoly§solja. ĉgy feltehetŖen, mivel a bibesz§lban van szerepe az RN-

§zoknak, a nagy mennyis®gŤ felhalmoz·d§sukat (kb. 10 mg/ml) seg²ti elŖ ez a szab§lyoz§si 

forma (McClure ®s mts., 1993). 

Felmer¿lt a k®rd®s, hogy a feh®rje specificit§s§t kialak²thatja-e a cukorr®sz, 

hasonl·an az §llati/hum§n immunfolyamatokhoz. Az N-glikozil§ci· a feh®rj®k egyik 

jelentŖs poszttranszl§ci·s m·dosul§sa, amely az endoplazmatikus retikulumban kºvetkezik 

be. A feh®rje meghat§rozott aszparagin aminosavj§vhoz kºtŖdik az oligoszacharid l§nc. A 

glikoproteinek nagy sz§mban fordulnak elŖ az §llati ®s nºv®nyi sejtekben, funkci·ik 

sokr®tŤek. A legtºbb membr§nfeh®rje ®s a szekr®ci·ra ker¿lŖ feh®rj®k §ltal§ban 

glikoproteinek (Ćd§m ®s mts., 2002). ¥t lehets®ges N-glikozil§ci·s hely fordulhat elŖ a N. 

alata S-RN-§zokban, melyek kºz¿l egyed¿l az S3 tartalmazza mind az ºtºt, a tºbbi all®l egy 

®s n®gy kºzºtti kºtŖhellyel rendelkezik (Oxley ®s mts., 1996). A k¿lºnbºzŖ S-

glikoproteinek sz®nhidr§tl§ncainak sz§m§ban ®s ºsszet®tel®ben nagy elt®r®seket tal§ltak 

(Woodward ®s mts., 1989; Oxley ®s mts., 1998), de bebizonyosodott, hogy a specificit§s®rt 
nem a cukorkomponens a felelŖs. Karunanandaa ®s mts. (1994) transzg®nikus Petunia 

inflata nºv®nyeket hoztak l®tre, melyekben az S3-all®l szekvenci§j§t megv§ltoztatt§k: az 

egyetlen glikozil§ci·s helyk®nt szolg§l· aszparagint (Asn-29) kicser®lt®k aszparaginsavat 

k·dol· tripletre. Hat transzg®nikus nºv®nyen tesztelve egy®rtelmŤen bizony²tott§k, hogy a 

sz®nhidr§tl§nc n®lk¿li S3-RN-§zok g§tolt§k az S3 genot²pus¼ pollentºmlŖ nºveked®s®t, ®s 

csak azok®t. A cukorr®sz ilyen m·don felt®telezhetŖen a feh®rj®k v²zold®konys§g§t fokozza, 
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de a saj§t-idegen felismer®sben nem j§tszik szerepet. Ezt kºvetŖen sz§mos olyan kutat§s 

indult, ahol transzg®nikus Nicotiana, Petunia ®s Solanum nºv®nyekben vizsg§ltak 

k¿lºnbºzŖ S-RN-§z all®lokat, ®s minden esetben igazolt§k, hogy az azonos genot²pus¼ 

pollentºmlŖ megtorpan a bibesz§lban (Huang ®s mts., 1994; Murfett ®s mts., 1995; Beecher 

®s McClure, 1999). Ezen eredm®nyek az®rt fontosak, mert egy®rtelmŤen bizony²tott§k, 
hogy az S-RN-§z feh®rje minden olyan inform§ci·t tartalmaz, amely a bibekomponens 

specificit§s§t meghat§rozza. A klasszikus k²s®rletet ebben a t®m§ban Huang ®s mts. (1994) 

v®gezt®k el: katalitikusan inakt²v S3-RN-§z feh®rj®t termeltettek P. inflata nºv®nyekben, ®s 

az S3-all®lt hordoz· pollentºmlŖk nºveked®se nem is g§tl·dott. Nyilv§nval·v§ v§lt, hogy 

az RN-§z aktivit§s szerepe kulcsfontoss§g¼ az inkompatibilit§si folyamatban. 

EttŖl kezdve a kutat§s f·kusza az S-RN-§z g®n szerkezet®re ir§nyult: a szekvencia 

milyen m·don k·dolja a specificit§st? H§rom nºv®nybŖl (Nicotiana alata, Petunia inflata 

®s Solanum chacoense) sz§rmaz· 12 all®lszekvencia ºsszehasonl²t§sa sor§n 41 konzerv§lt 

aminosavat tal§ltak, melyekbŖl 18 a gomba RN-§z szekvenci§kban is jelen volt. EzekbŖl 

kettŖ az enzimkatal²zis®rt felelŖs hisztidin, tov§bb§ n®gy, a diszulfid-hidak kialak²t§s§t 

biztos²t· cisztein. ¥sszesen ºt konzervat²v r®gi· jelent meg (C1-C5), melyek 6-11 aminosav 

m®retŤek. A vari§bilis aminosavak sz§ma 19 volt, amelyek feltehetŖen az egyes all®lok 

specifikuss§g§t adj§k. Ezek kºz¿l 12 aminosav k®t r®gi·ra oszlik el, amelyeket jelentŖs 

m®rt®kŤ v§ltoz®konys§guk (hipervariabilit§suk) miatt HVa ®s HVb r®gi·knak neveztek el, 

®s a feh®rje hidrofil fel¿leti r®gi·j§t k®pezik. Ez a k®t szakasz lehet a pollenkomponens 

felismerŖhelye (Iorger ®s mts., 1991). Az egyes all®lok sz§rmaztatott aminosav-sorrendje 

kºzºtt jelentŖs elt®r®seket tal§ltak, m®g a 60%-ot is el®rte a k¿lºnbs®g m®rt®ke. Ez a fajta 

diverzit§s az evol¼ci· korai szakasz§ban alakulhatott ki, m®g a Solanaceae fajok sz®tv§l§sa 

elŖtt (Iorger ®s mts., 1990; Tsai ®s mts., 1992). A molekul§ris vizsg§latok sor§ban az elsŖ 

olyan nºv®ny, amely nemcsak modellk®nt szolg§lt, hanem gazdas§gi, termeszt®si ®rt®kkel 

is rendelkezik, a óGolden Deliciousô almafajta volt. Broothaerts ®s mts. (1995) az S2- ®s S3-

RN-§z all®lok cDNS szekvenci§j§t hat§rozt§k meg, melyek ²gy az elsŖ inform§ci·t adt§k a 

Rosaceae csal§db·l. Ugyanazokat a konzervat²v ®s vari§bilis r®gi·kat azonos²tott§k, mint a 

Solanaceae csal§dban. A kapott szekvenci§k alapj§n tervezett primerekkel a genomi DNS-

bŖl PCR seg²ts®g®vel amplifik§ltak mindk®t all®lb·l egy-egy intront. A k®t all®l intronj§nak 

poz²ci·ja azonos volt, a 84. ®s 85. kodon kºzºtt helyezkedett el, de meglepŖen nagy 

m®retbeli k¿lºnbs®get mutattak: az S2 138 bp, m²g az S3 1100 bp volt. A Solanaceae S-RN-

§zok intronjai is v§ltozatos m®retŤek voltak, ®s mindegyik a HVa r®gi·ban fordult elŖ 

(Iorger ®s mts., 1991). Tov§bbi ºt Pyrus pyrifolia S-RN-§z feh®rje- ®s DNS-szekven§l§sa 

megerŖs²tette, hogy a HV r®gi·k lehetnek felelŖs a felismer®s specifikuss§g§®rt (Ishimizu 

®s mts., 1998a;b). K®t hasonl· all®l eset®ben ezen r®gi·kban elegendŖ mindºssze n®gy 

aminosav cser®je ahhoz, hogy az RN-§z all®lspecificit§sa megv§ltozzon (Matton ®s mts., 

1997). A N. alata SF11-RN-§z krist§lyszerkezet®t rºntgendiffrakci·s vizsg§lattal 

meghat§rozva a T2 RN-§zokra jellemzŖ harmadlagos szerkezeti elemeket tal§ltak. A C1, C2 

®s C5 r®gi·k h§rom ɓ-lemezt form§lnak a feh®rje kºz®psŖ r®sz®n, a HVa ®s HVb r®gi·k 

hossz¼, pozit²v tºlt®sŤ hurok form§t (loop) k®peznek, amelyeket egy rºvid Ŭ-h®lix kºvet 

(Ida ®s mts., 2001). 

A f§ssz§r¼ nºv®nyekkel v®gzett vizsg§latok j·val k®sŖbb kezdŖdtek el ®s sokkal 

tºbb neh®zs®gbe ¿tkºztek, mint a l§gysz§r¼ modellfajokon v®gzett k²s®rletek. A hossz¼ 

juvenilis f§zis, az ®vi egyszeri vir§gz§s, a transzg®nikus technika kivitelez®si neh®zs®ge 

gy¿mºlcsfajok eset®ben mind h§tr§ltat· t®nyezŖk voltak a tºbbi fajjal szemben. Szabadfºldi 

keresztez®sek eredm®nyek®nt sz§mos fajta S-genot²pusa ®s fenot²pusa (¥T/¥M) ismert volt, 

²gy ezeken indultak el a molekul§ris vizsg§latok. Sassa ®s mts. (1992) az ¥M óNijisseikiô 

®s a mut§ns ¥T óOsa-Nijisseikiô jap§n kºrtefajt§k (Pyrus serotina Rehd.) eset®ben 

izoelektromos f·kusz§l§ssal meg§llap²tott§k, hogy az egyetlen kimutatott RN-§z (S4) 

feh®rje sokkal kisebb mennyis®gben volt jelen az ¥T genot²pusban, ami igazolja, hogy az 

ºnmeddŖs®get itt is az S-RN-§z hat§rozza meg. Tao ®s mts. (1997) §tfog· vizsg§latot 
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(izoelektromos f·kusz§l§s, immunoblot ®s feh®rjeszekven§l§s) v®geztek 13 ismert 

genot²pus¼ mandulafajt§n, ²gy a Prunus nemzets®gben elsŖk®nt bizony²tott§k, hogy 

hasonl·an az alm§hoz ®s kºrt®hez, a csonth®jas fajokban is az S-RN-§z feh®rje felelŖs az 

inkompatibilit§s kialak²t§s§®rt. MeglepŖ eredm®ny volt, hogy a Solanaceae (Asteridae) ®s 

Rosaceae (Rosidae) csal§dokban is ugyanaz a molekula a bibekomponens, hiszen e k®t 

csal§d filogenetikai szempontb·l egym§shoz k®pest t§volinak tekinthetŖ (Igic ®s Kohn, 

2001). K®sŖbb a Plantaginaceae csal§db·l az Antirrhinum nemzets®gben is igazolt§k az S-

RN-§zok szerep®t (Xue ®s mts., 1996). A Solanaceae ®s Rosaceae S-RN-§zok 

g®nszerkezet®ben k¿lºnbs®get tal§ltak: a 4. konzervat²v r®gi· poz²ci·ja ®s aminosav-

ºsszet®tele elt®rŖ, ²gy jelºl®se RC4 (Rosaceae-ra specifikus 4. konzerv§lt r®gi·), illetve egy 

hipervari§bilis r®gi· van kettŖ helyett, melynek jele a fentiekhez hasonl· m·don RHV lett. 

Az RHV pozit²v szelekci· alatt §ll, ez®rt az S-RN-§z g®n ezen szakasz§n inszerci·k, del®ci·k 

®s nukleotidszubsztit¼ci·k gyakrabban fordulnak elŖ (Sassa ®s mts., 1996; Ishimizu ®s mts., 

1998a;b). Eur·pai kºrtefajt§k ®s mandulafajt§k vizsg§lata sor§n kider¿lt, hogy nemcsak az 

RHV r®gi· felelŖs az all®lspecificit§s®rt, hanem az RC4 ®s C5 dom®nek kºzºtti szakasz is 

(Zisovich ®s mts., 2004; Ortega ®s mts., 2006; Vieira ®s mts., 2007). Az egyetlen f§s nºv®ny, 

amely eset®ben meghat§rozt§k az S-RN-§z feh®rje t®rszerkezet®t, a Pyrus pyrifolia volt 

2001-ben: 8 Ŭ-h®lixet ®s 7 ɓ-redŖt tartalmaz, fel®p²t®se pedig a T2-t²pus¼ RN-§zra hasonl²t 

(4. §bra). Az RHV r®gi· egy hurok (loop) form§ban van jelen (Matsuura ®s mts., 2001). 

 

4. §bra: A Pyrus pyrifolia S3-RN-§z krist§lyszerkezete 1,5 ¡ felbont§sban, m®rete 24,28 kDa, 

az aminosavak sz§ma 200. ¥sszesen 8 Ŭ-h®lixet ®s 7 ɓ-redŖt tartalmaz, a katal²zis®rt felelŖs 

aminosav k®t hisztidin (33. ®s 88.). Az S-all®l-specificit§s®rt felelŖs hipervari§bilis r®gi·t (piros 

ny²llal jelºlve) egy hurok ®s egy rºvid Ŭ-h®lix alkotja (A). Egy sz®nhidr§tl§ncot tartalmaz, melynek 

fel®p²t®se:ɓ-D-xylopiran·z-(1-2)-[Ŭ-D-mannopiran·z-(1-3)]ɓ-D-mannopiran·z-(1-4)-2-acetamido-

2-dezoxi-ɓ-D-gl¿kopiran·z-(1-4)-2-acetamido-2-dezoxi-ɓ-D-gl¿kopiran·z (B) (Forr§s PDB: 

Protein Data Bank, adatb§zisbeli azonos²t·: 1IQQ, Matsuura ®s mts., 2001). 

 

A T2 gomba RN-§zban tal§lhat· egy intron a hipervari§bilis r®gi·ba ®kelŖdve, amely 

ugyanolyan poz²ci·ban van jelen a Solanaceae ®s a Pyrus/Malus fajokban is. A Prunus 

nemzets®gben egy m§sik intron is elŖfordul (5. §bra), amely a szign§l peptid ®s a C1 r®gi· 

kºz® ®kelŖdik (Tao ®s mts., 1999; Igic ®s Kohn, 2001). A biol·giai ®s evol¼ci·s jelentŖs®ge 

az intronok sz§mbeli k¿lºnbs®g®nek egyelŖre tiszt§zatlan (Tao ®s Iezzoni, 2010). A 

mesters®ges intelligencia alap¼ AlphaFold2 algoritmus minden kor§bbi feh®rjej·sl· 
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szoftvert t¼lsz§rnyalva rendk²v¿l pontos feh®rjeszerkezeti predikci·t k®sz²t. Hivatalos ®s 

nyilv§nos hozz§f®r®se ·ta, egy ®v alatt 200 milli· feh®rje t®rszerkezet®t tett®k kºzz®, 

melybŖl 60 Prunus S-ribonukle§z volt (Jumper ®s mts., 2021; Varadi ®s mts., 2022). 

 

 
5. §bra: Az S-ribonukle§z g®n v§zlatos szerkezete a konzervat²v (C1-C5) ®s hipervari§bilis 

r®gi·k (RHV), valamint az intronok (1. ®s 2.) helyzet®nek bemutat§s§val 5ô-3ô ir§nyban (Tao ®s 

Iezzoni, 2010 alapj§n). 

 

Az S-ribonukle§z inkompatibilit§sban betºltºtt funkci·j§nak pontos 

megismer®s®hez sz¿ks®g volt a pollenkomponens azonos²t§s§ra is, hiszen a k®tkomponensŤ 

rendszer egyik r®sz®t k®pezi csak a bib®ben kifejezŖdŖ g®n. 

 

 

2.6.2. A pollenkomponens szerkezeti jellemz®se ®s funkci·ja 

A pollenkomponens azonos²t§s§hoz eg®szen m§s ¼t vezetett, mint ami a 

bibekomponens eset®ben sikeres volt. Itt nem a feh®rje-alap¼ megkºzel²t®st alkalmazt§k, 

hanem a kºvetkezŖ t®nyekbŖl indultak ki: ahhoz, hogy j·l mŤkºdhessen a saj§t/idegen 

felimer®s, 1. a pollen- ®s bibefunkci·t ir§ny²t· g®nnek fizikailag kºzel kell lennie 

egym§shoz, hogy a rekombin§ci· es®lye nagyon kicsi legyen; 2. egy kiz§r·lag a pollenben 

kifejezŖdŖ g®nt kell keresni; 3. a pollenkomponens g®nnek is olyan all®lok kºzti 

variabilit§st kell mutatnia, mint ami a bibekomponensre jellemzŖ (McClure, 2009). Lai ®s 

mts. (2002) az al§bbi felt®telekkel kezdt®k el vizsg§lni az Antirrhinum hispanicum S-

l·kusz§t BAC kºnyvt§r seg²ts®g®vel. ElŖzetesen a pollenkomponens g®nt Sp-vel jelºlt®k. 

Az S2-RN-§z g®ntŖl downstream ir§nyban 9 kb t§vols§gra tal§ltak egy 376 aminosavb·l §ll· 

polipeptidet k·dol· g®nt. A g®n polimorfnak bizonyult ®s a tap®tumban, a mikrosp·r§kban, 

illetve a pollenben fejezŖdik ki. A polipeptid egy F-box dom®nt tartalmaz, ²gy elnevezt®k 

SLF (S-l·kusz F-box) g®nnek, amely a tulajdons§gait tekintve megfelelt a 

pollenkomponenssel szemben t§masztott kºvetelm®nyeknek. A g®n megtal§l§s§nak 

neh®zs®g®t mutatja, hogy csak 13 ®vvel a bibekomponens azonos²t§s§t kºvetŖen tºrt®nt 

meg. 

Az elsŖ F-box feh®rje az ubikvitin-proteasz·ma rendszer (UPS: ubiquitin 

proteasome system) r®szek®nt v§lt ismertt®t. Az UPS a lizosz·m§lis rendszer mellett egy 

szab§lyozott, energiaig®nyes feh®rjelebont· mechanizmus, amely sz§mos folyamatban 

kiemelt szerepet j§tszik, mint pl. a sejtciklus, jel§tvitel, egyedfejlŖd®s, DNS-hibajav²t· 

mechanizmusok ®s az apopt·zis. A folyamat felt®rk®pez®s®®rt a magyar sz§rmaz§s¼ 

biok®mikus, Avram Hershko munkat§rsaival, Aaron Ciechanoverrel ®s Irwin Rose-zal 

megosztva kapott k®miai Nobel-d²jat 2004-ben (www.nobelprize.org). A lebont§sra sz§nt 

feh®rj®ket az ubikvitin molekul§kkal jelºli meg a rendszer. A poliubikvitin§ci· sor§n egy 

h§rom l®pcsŖs enzimkaszk§d kapcsol ubikvitinegys®geket a c®lfeh®rj®re, ami az ubikvitin-

aktiv§l· (E1), ubikvitin-konjug§l· (E2) ®s ubikvitin-lig§z (E3) enzimek seg²ts®g®vel val·sul 

meg (Hershko ®s Ciechanover, 1998). Az ubikvitin-lig§z, pontos nev®n SCF (Skp, Cullin, 

F-box komplex) E3 enzimek k®pezik a legnagyobb csal§dot, ®s jelentŖs m®rt®kŤ 

konzerv§lts§got mutatnak az eukari·ta sejtekben, az ®lesztŖtŖl az emberig bez§r·lag. N®gy 

struktur§lis ®s funkcion§lis komponensbŖl §llnak (6. §bra): egy adaptor SKP1 feh®rje, 

Cullin-1 §llv§nyfeh®rje (scaffold protein), szubsztr§t-felismerŖ F-box feh®rje ®s egy RING 

feh®rje (Xie ®s mts., 2013). Az ubikvitin egy kis feh®rje, 76 aminosavb·l §ll, 8565 Da 

molekulatºmegŤ, ®s minden sejtt²pusban jelentŖs mennyis®gben fordul elŖ. Nev®t errŖl 

kapta, mert latinul az ubique sz· azt jelenti, Ăminden¿ttò. Egy c®lfeh®rje UPS §ltali 

degrad§ci·j§hoz sz¿ks®ges, hogy az adott feh®rje tartalmazzon olyan N-termin§lis 
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aminosavat, amelyet az E3 ubikvitin-lig§z enzimek felismernek. A c®lfeh®rj®hez val· 

kapcsol·d§sban az ubikvitin globul§ris magj§b·l kil·g· C-termin§lis glicin izopeptid kºt®st 

l®tes²t a lebontand· feh®rje egy lizin oldall§nc§nak Ů-helyzetŤ aminocsoportj§val (Hershko 

®s mts., 2000; Glickman ®s Ciechanover, 2002). Az, hogy a pollenkomponensk®nt 

azonos²tott F-box feh®rje ebben a rendszerben milyen m·don vesz r®szt, tov§bbra is nyitott 

k®rd®s volt, de m§s fajokon v®gzett vizsg§latok is egy®rtelmŤen igazolt§k az F-box feh®rj®t 

k·dol· g®n vagy g®nek jelenl®t®t az S-l·kuszban. 

 

 

6. §bra: Az Skp, Cullin, F-box (SCF) komplex krist§ly- illetve sematikus szerkezete. A 

Cullin-1 scaffold feh®rje N-termin§lis v®ge kapcsol·dik az SKP1 adaptor feh®rj®hez, m²g a C-

termin§lis v®ge az RBX1 RING feh®rj®hez, amely az E2 enzim kºtŖhelye. Az F-box feh®rje 

kºlcsºnhat§sba l®p az SKP1-gyel az F-box alegys®g®n (dom®n) kereszt¿l, ®s a c®lfeh®rj®t (target) 

az ubikvitin-lig§z komplexhez kºti (Forr§s: Protein Data Bank, adatb§zisbeli azonos²t· 1LDK ®s 

2ASS, Magori ®s Citovsky, 2011). 

 

Az S-l·kusz a Prunus fajokban a 6-os kapcsolts§gi csoport szubtelomerikus 

r®gi·j§ba t®rk®pezŖdºtt (Dirlewanger ®s mts., 2004), ®s sokkal kisebbnek bizonyult, mint a 

Solanaceae ®s Plantaginaceae fajokban. K®t k¿lºnbºzŖ jap§n kutat·csoport is sikeresen 

szekven§lta meg ezt a szakaszt az S-RN-§z g®ntŖl elindulva (Ushijima ®s mts., 2001, 2003; 

Entani ®s mts., 2003). Ushijima ®s mts. (2003) mandula eset®ben egy Ḑ70 kb hossz¼ szakasz 
szekven§l§sa sor§n 12 ny²lt leolvas§si keretet (ORF) azonos²tottak szoros kapcsolts§gban 

az S-RN-§z g®nnel, de csak az egyik fejezŖdik ki kiz§r·lag a pollenben. Ezt elnevezt®k SFB 

g®nnek (S haplotype-specific F-box protein). Tal§ltak egy nem polimorf F-box g®nt is, 

amely mind a pollenben, mind a bib®ben expressz§l, ²gy ezt SLFL n®ven (S locus F-box 

protein-like) jelºlt®k. Entani ®s mts. (2003) ugyanezen r®gi·t a jap§nkajsziban (P. mume) 

hat§rozt§k meg. Az S1- ®s S7-genot²pusok mindegyik®ben 13 ORF r®gi·t tal§ltak, de csak 

az egyik felelt meg a pollenkomponens kºvetelm®nyeinek, ami enn®l a fajn§l is egy F-box 

g®n volt. A Solanaceae csal§dban P. inflata transzg®nikus genot²pusokon egy®rtelmŤen 

bizony²tott§k az F-box polleng®n szerep®t (Sijacic ®s mts., 2004). Mivel a gy¿mºlcsf§k 

eset®ben ilyen m·dszerrel gyakorlatilag lehetetlen volt a bizony²t§s, indirekt m·don, de 

meggyŖzŖ eredm®nnyel Ushijima ®s mts. (2004) igazolt§k ugyanezt cseresznye ®s 

jap§nkajszi eset®ben. K®t ¥T fajt§n§l bizony²tott§k, hogy az F-box g®nben bekºvetkezett 

mut§ci· hat§s§ra v§ltozott meg a term®keny¿l®si fenot²pus. 
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Az SFB ®s S-RN-§z g®nek kºzºtti fizikai t§vols§g 380 bp ®s 40 kb kºzºtt van 

csereszny®n®l (Ikeda ®s mts., 2005), 299 bpҍ2,9 kb kajszin§l (Romero ®s mts., 2004; Wu ®s 

mts., 2009), 410ҍ2800 bp jap§nszilv§n§l (Zhang ®s mts., 2007) ®s 339ī1710 bp 

jap§nkajszin§l (Heng ®s mts., 2012). Ezek az adatok val·ban al§t§masztj§k, hogy az S-

l·kusz k®t g®nje szorosan kapcsolt. Tºbb tanulm§ny is le²rta, hogy a k®t g®n §ltal§ban 

ellent®tes orient§ci·ban fordul elŖ (Entani ®s mts., 2003; Ikeda ®s mts., 2005; Wu ®s mts., 

2009; Zhang ®s mts., 2007), kiv®ve a kajszi S4-haplot²pusn§l (Romero ®s mts., 2004). Az 

SFB ®s S-RN-§z g®nek egy egys®gk®nt egy¿tt ºrºklŖdnek, rekombin§ci·s esem®nyrŖl m®g 

sehol nem sz§moltak be. Ikeda ®s mts. (2005) ºsszesen 1022 mei·zist vizsg§ltak meg ilyen 

szempontb·l, ®s egyetlen rekombin§ci· sem tºrt®nt. Szerint¿k, ha be is kºvetkezik, az let§lis 

hat§s¼. A k®t g®n speci§lis helyzete ®s a kºzºs fenot²pusos hat§sa miatt az egyes g®nek 

v§ltozatait S-all®lnak (S-RN-§z-all®l, SFB-all®l), m²g a kºzºs, k®t g®nre vonatkoz·, egy¿ttes 

elŖfordul§st S-haplot²pusnak (7. §bra) nevezz¿k (Wu ®s mts., 2013). 

 
7. §bra: Az S-l·kuszban elhelyezkedŖ, szorosan kapcsolt bibe- ®s pollenkomponens g®nek. 

Az S-ribonukle§z (RN-§z) ®s S-haplot²pusra specifikus F-box (SFB) g®nv§ltozatok egy¿ttes 

elŖfordul§sa az S-haplot²pus. Az S-l·kusz egy multig®n komplex, vagyis a Ăhaplot²pusò kifejez®s a 

l·kusz mindk®t g®nj®nek v§ltozataira egy¿ttesen ®rtendŖ, m²g az Ăall®lò csak az egyik g®n 

v§ltozataira haszn§latos. 

 

Az SFB feh®rje szerkezetileg egy F-box mot²vumot, k®t hipervari§bilis r®gi·t (HVa 

®s HVb) ®s h§rom vari§bilis r®gi·t (V1, V2 ®s Vn) tartalmaz (8. §bra). Ez az ºt vari§bilis 

r®sz hidrofil vagy legal§bbis nem t¼l hidrof·b jellegŤ, vagyis a feh®rje felsz²n®n 

helyezkednek el, a specifikus felismer®si folyamatban vesznek r®szt (Ikeda ®s mts., 2004; 

Romero ®s mts., 2004; Vaughan ®s mts., 2006; Nunes ®s mts., 2006; Wu ®s mts, 2009; 

Zhang ®s mts, 2007a). Az F-box mot²vum fel®p²t®s®t tekintve azonos az E3 ubikvitin-

lig§zokban tal§lhat· F-box-szal. Az SFB-g®n egy intront tartalmaz a start kodont·l upstream 

ir§nyban. M®rete 81122 bp csereszny®ben (Vaughan ®s mts., 2006), 90137 bp kajsziban 

(Romero ®s mts., 2004; Vilanova ®s mts., 2006; Wu ®s mts., 2009), ®s 89114 bp 

jap§nkajsziban (Heng ®s mts., 2012). Az egyes genot²pusok kºzºtti m®retbeli elt®r®s sokkal 

kisebb m®rt®kŤ, mint az S-RN-§z g®n intronjai eset®ben. Konzervat²v szekvenci§i az N-

termin§lis v®gen óTGAGTô, m²g a C-termin§lison óTDCAGô (Vaughan ®s mts., 2006). 

 

 
 

8. §bra: Az SFB g®n v§zlatos szerkezete 5ô-3ô ir§nyban a start ®s stop kodonok 

felt¿ntet®s®vel: egy intront, egy F-box mot²vumot, h§rom vari§bilis (V1, V2 ®s Vn), valamint k®t 

hipervari§bilis r®gi·t (Hva ®s HVb) tartalmaz (Nunes ®s mts., 2006, valamint Wu ®s mts., 2013 

alapj§n). 

 

Az almaterm®sŤek eset®ben a pollenkomponens g®n tekintet®ben elt®r®seket tal§ltak 

a csonth®jas fajokhoz k®pest. Sassa ®s mts. (2007) alma ®s jap§nkºrte genot²pusok S-l·kusz-

szekven§l§sa sor§n k®t hasonl· F-box g®nt tal§ltak. Tºbb haplot²pus vizsg§lat§n§l is le²rtak 
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homol·g szekvenci§kat, k®t-h§rom hasonl· g®n mindegyikben elŖfordult, ez®rt ezeket a 

g®neket SFBB, vagyis ĂS-l·kusz F-box brothersò n®ven ²rt§k le. Az SFBB g®nek is kiz§r·lag 

a pollenben fejezŖdnek ki ®s pozit²v szelekci· alatt §llnak. Nem teljesen egy®rtelmŤ m®g, 

hogy pontosan h§ny SFBB vesz r®szt a fenot²pus kialak²t§s§ban, de alm§ban 17-19 SFBB is 

elŖfordul (Pratas ®s mts., 2018). Az S-RN-§zokat elsŖk®nt a Solanaceae csal§dban 

azonos²tott§k, ezzel szemben az F-box azonos²t§sa szinte egyidŖben tºrt®nt a 

Scrophulariaceae (Lai ®s mts., 2002) ®s Rosaceae (Entani ®s mts., 2003; Ushijima ®s mts., 

2003) csal§dokban. Ugyanakkor a tºbbszºrºsen elŖfordul·, ¼n. multiple F-box jelens®get 

ugyanabban az ®vben ²rt§k le a Solanaceae (Hua ®s mts., 2007) ®s Rosaceae (Sassa ®s mts., 

2007) csal§dokban. 

A tºbb SFBB jelenl®te arra utal, hogy elt®rŖ molekul§ris mechanizmus §ll a 

Pyrus/Malus ®s Prunus fajok inkompatibilit§s§nak h§tter®ben. Miut§n ismertt® v§lt a 

pollen- ®s bibekomponens g®n, illetve feh®rje, a fŖ k®rd®s az volt, hogy milyen m·don 

j§tsz·dik le e molekul§k kºzºtt az ºnmeddŖs®g kialakul§s§hoz n®lk¿lºzhetetlen 

saj§t/idegen felismer®si reakci·. 

 

2.6.3. A saj§t/idegen felismer®si reakci· molekul§ris alapja 

A mechanizmus felder²t®s®ben m®rfºldkŖnek sz§m²tott az S-ribonukle§zok 

szerep®nek tiszt§z§sa. Egy olyan enzim, ami gyakorlatilag citotoxink®nt mŤkºdik, mert 

valamilyen RNS-molekul§nak a biol·giai funkci·j§t akad§lyozza, nem volt ismeretlen 

v®dekez®si mechanizmus ak§r bakt®riumokr·l, ak§r nºv®nyrŖl legyen sz·. Logikus volt az 

a felt®telez®s, hogy az S-RN-§zok az inkompatibilis pollentºmlŖben fejtik ki citotoxikus 

hat§sukat (Kao ®s Tsukamoto, 2004; McClure, 2009). McClure ®s mts. (1990) k²s®rlettel 

bizony²tott§k, hogy az izot·ppal jelºlt pollenszemekkel (32P) v®gzett megporz§st kºvetŖen 

a ribosz·m§lis RNS (rRNS) az inkompatibilis pollentºmlŖkben degrad§l·dik, m²g a 

kompatibilisben ®rintetlen marad. Ez azt jelenti, hogy az rRNS degrad§ci·j§val megszŤnik 

a pollentºmlŖ feh®rjeszint®zise, ²gy ez okozza a nºveked®s le§ll§s§t. Az S-RN-§zok a 

bibesejtek kºzºtti t®rbŖl be tudnak jutni a pollentºmlŖbe ®s transzl§ci·s inhibitork®nt 

mŤkºdnek (Gray ®s mts., 1991). Ezzel az inkompatibilit§si reakci· biok®miai h§ttere 

tiszt§z·dott, de az nem, hogy a kompatibilis kapcsolat sor§n mik®nt maradnak ®rintetlenek 

az rRNS-molekul§k. 

Mivel pollenkomponensk®nt a vizsg§lt csal§dok mindegyik®ben az F-box feh®rj®t 

azonos²tott§k, annak r®szv®tele pedig igazolt volt az UPS feh®rjelebont· rendszerben, ²gy 

felt®telezhetŖ, hogy a teljes mechanizmus mŤkºd®s®nek h§tter®ben valamelyik 

kulcsfontoss§g¼ szab§lyoz· feh®rje lebont§sa tºrt®nik. A Prunus nemzets®gben mŤkºdŖ 

rendszer a molekul§ris bizony²t®kok szerint a genetikailag egyezŖ all®l felismer®s®n 

alapszik (9. §bra). Minden S-RN-§z egy ¼n. GI (general inhibitor), §ltal§nos inhibitor 

feh®rj®vel kapcsol·dik ºssze a pollentºmlŖben. Ez feltehetŖen maga is egy UPS rendszer, 

mely k®pes a hozz§ kºtŖdŖ S-RN-§z feh®rj®t lebontani. Az inkompatibilis kapcsolat sor§n 

azonban erre nincs lehetŖs®g, mert az ugyanazon haplot²pushoz tartoz· F-box feh®rje, 

vagyis az F-boxot tartalmaz· m§sik ubikvitin-lig§z SCF komplex (SCFSFB) felismeri a vele 

azonos t²pus¼ S-RN-§z ®s GI komplexet: pl. SFB1 + S1-RN-§z + GI vagy SFB2 + S2-RN-§z 

+ GI. Ezt kºvetŖen poliubikvitin§lja a GI feh®rj®t, amely lebomlik a 26S proteasz·m§kban. 

Ennek hat§s§ra a s®rtetlen ribonukle§z felszabadul, ®s a pollentºmlŖben az rRNS-molekul§k 

has²t§s§val megakad§lyozza a feh®rjeszint®zist. A kompatibilis kapcsolatban az SCFSFB a 

tŖle k¿lºnbºzŖ t²pus¼, nem saj§t S-RN-§z + GI komplexet nem ismeri fel, pl. SFB1 ®s S3-

RN-§z. Az S-RN-§z ²gy kºtve marad a GI-hez, mely poliubikvit§n§lja ®s lebontja, ²gy a 

pollentºmlŖben az rRNS-degrad§l§sa nem kºvetkezik be, a pollentºmlŖ nºveked®se 

zavartalan marad (Matsumoto ®s Tao, 2016a). 
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9. §bra: A GSI rendszer molekul§ris mŤkºd®si modellje a Prunus nemzets®gben. 

Kompatibilis kapcsolat sor§n (A) egy §ltal§nos inhibitor feh®rje (GI) ºsszekapcsol·dik az S-RN-

§zzal, amelyet az elt®rŖ S-haplot²pus miatt az SFB nem ismer fel, az S-RN-§zt a GI lebontja, az 

rRNS s®rtetlen marad, ²gy a pollentºmlŖ nºveked®se nem akad§lyozott. Inkompatibilis kapcsolat 

eset®n (B) az azonos all®l §ltal k·dolt SFB felismeri az S-RN-§z+GI komplexet ®s poliubikvitin§lja 

(ub+ub+ub) az inhibitor feh®rj®t (GI). Az inhibitor feh®rje lebont§sa (26S proteasz·ma) miatt a 

s®rtetlen S-RN-§z felszabadul, ²gy a nºvekvŖ pollentºmlŖ rRNS-molekul§inak has²t§s§val g§tolja a 

feh®rjeszint®zist. Ennek kºvetkezt®ben a pollentºmlŖ nºveked®se meg§ll, a term®keny¿l®s elmarad 

(Matsumoto ®s Tao, 2016a alapj§n m·dos²tva). 

 

A GI feh®rj®t tºbb felt®telez®s is az SLFL g®nekkel hozta ºsszef¿gg®sbe (10. §bra), 

mert azok funkci·ja nem volt vil§gos, de kor§bban m§r tºbben is azonos²tottak Prunus 

fajokban h§rom ilyen g®nt (SLFL1-3) az S-l·kuszhoz kºzeli r®gi·ban (Entani ®s mts., 2003; 

Ushijima ®s mts. 2003, 2004). Matsumoto ®s Tao (2016b; 2019) cseresznye eset®ben in vitro 

bizony²tott§k a PavSLFL1-3 feh®rj®k kapcsol·d§si k®pess®g®t az S-RN-§z feh®rj®khez. M§s 

fajokban, ²gy Ŗszibarack ®s jap§nszilva genot²pusokn§l ugyanerre az eredm®nyre jutottak, 

ami megerŖs²ti, hogy val·ban ezen feh®rj®k mŤkºdhetnek §ltal§nos inhibitor (GI) 

molekulak®nt (Chen ®s mts., 2018). Az SFB feh®rje elsŖsorban a nºvekvŖ pollentºmlŖ 

cs¼csi r®sz®be koncentr§l·dik, m²g az SLFL a teljes tºmlŖhosszban egyenletesen oszlik el, 

vagyis a ko-lokaliz§ci· csak a cs¼csi r®szben lehets®ges, ahol bekºvetkezik a fent 

r®szletezett molekul§ris interakci· (Li ®s mts., 2020). Itt tulajdonk®ppen ¼gy tŤnik, az 

ubikvitin-proteasz·ma rendszer §ltal elv®gzett k®t degrad§ci·s l®p®s kapcsol·dik ºssze 

hierarchikus m·don, vagyis ugyanaz a lebont· folyamat mŤkºdik k®t k¿lºnbºzŖ 

c®lfeh®rj®vel (S-RN-§z vagy GI) szemben, melynek a kimenetel®t a r®sztvevŖ SFB illetve 

SLFL/SFBL molekul§k szabj§k meg. Mindazon§ltal a gy¿mºlcsf§k ºnmeddŖs®g®nek 

h§tter®ben §ll· pontos molekul§ris esem®nyek felt®rk®pez®se m®g messze nem tekinthetŖ 

lez§rt folyamatnak. 
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10. §bra: A Pyrus, Prunus ®s Solanaceae fajok S-l·kusz szerkezete. Mindh§rom esetben a 

bibekomponens az S-RN-§z g®n (lil§val jelºlve). A Pyrus ®s Solanaceae fajokn§l tºbb p®ld§nyban 

is kºr¿lveszik ¼n. SFBB vagy SLF g®nek (k®kkel jelºlve), melyek a pollenkomponens szerep®t tºltik 

be. A Pyrus (Malinae) fajokn§l az SFB brothers (SFBB) g®nek sz§ma kb. 18-20, amely nagyj§b·l 

megegyezik a Petunia (Solanaceae) SLF g®njeinek sz§m§val. Ezen g®nek m®rete, poz²ci·ja ®s 

orient§ci·ja haplot²pusonk®nt elt®rŖ. A Prunus fajokban a pollenkomponens g®n az SFB (zºlddel 

jelºlve), amely szoros kapcsolts§gban §ll az S-RN-§z g®nnel. A h§rom kºrnyezŖ SLF g®n 

(sºt®tk®kkel jelºlve) feltehetŖen az §ltal§nos inhibitor (GI) feh®rj®t k·dolja (Claessen ®s mts., 2019 

alapj§n m·dos²tva). 

 

Az S-l·kusz szerkezeti elt®r®se arra utal, hogy a Malinae altribusba tartoz· 

almaterm®sŤek fajaiban eg®szen m§sk®nt mŤkºdik ez a mechanizmus: nem a saj§t 

(genetikailag egyezŖ) t²pus felismer®se tºrt®nik, hanem pont az ellenkezŖje: az idegen t²pus 

felismer®s®n (non-self) alapszik a rendszer (Sassa ®s mts., 2007; De Franceschi ®s mts., 

2012). Az SFBB feh®rj®k mindegyike felismer egy vagy tºbb, m§s all®l §ltal k·dolt S-RN-

§zt ®s elŖid®zik azok degrad§ci·j§t, mikºzben a saj§t haplot²pushoz tartoz· S-RN-§zt nem 

ismerik fel, azt ®rintetlen¿l hagyj§k. Tekintve, hogy a haplot²pus tºbb SFBB feh®rj®t k·dol, 

ezek egy¿ttesen szinte valamennyi S-RN-§zt felismerik, ²gy k®pesek b§rmely, a saj§t 

haplot²pusukt·l elt®rŖ haplot²pusokat hordoz· nºv®ny megterm®keny²t®s®re. Ez az ¼n. 

kollaborat²v (egy¿ttmŤkºdŖ) nem-saj§t felismer®si rendszer (collaborative non-self-

recognition) (Kubo ®s mts., 2010). 

 

2.6.4. Az ºnmeddŖs®g kialak²t§s§ban szerepet j§tsz· egy®b komponensek 

azonos²t§sa 

A k®t fŖ g®nen/feh®rj®n k²v¿l sz§mos m§s g®n mŤkºd®se is hat§ssal van az 

inkompatibilit§si mechanizmusra vagy annak kºvetkezt®ben aktiv§l·dik. Az 

almaterm®sŤek kºz¿l a Pyrus pyrifolia ᾶJinzhuiliô fajta foszfolip§z C g®nj®ben 

bekºvetkezett inszerci· ºnterm®keny¿l®st id®zett elŖ (Qu ®s mts., 2017), az alma eset®ben 

pedig egy pollenben kifejezŖdŖ hex·z-transzporter (MdHT1) kisebb m®rt®kŤ expresszi·ja 

akad§lyozta az S-RN-§z bejut§s§t a citoplazm§ba (Li ®s mts., 2016). Ezek az eredm®nyek 

azt igazolj§k, hogy a pollen ®s bibe-funkci·t meghat§roz· S-feh®rj®k kºzti kapcsolat 

kialakul§s§t sz§mos egy®b, az S-l·kuszon k²v¿l k·dolt feh®rje dºntŖ m®rt®kben 

befoly§solhatja. 

G·mez ®s mts. (2019a) transzkriptomikai anal²zist v®geztek megporz§s elŖtt, illetve 

kompatibilis ®s inkompatibilis pollennel v®gzett keresztez®s ut§ni bibeszºvetekben 

mandulafajt§kon. Tizenn®gy g®nt tal§ltak, melyek kifejezŖd®s®ben jelentŖs elt®r®s 

mutatkozott, tºbb kºz¿l¿k a citoszkeleton szerkezet®ben, illetve a lipid metabolizmusban 

j§tszik szerepet. Proteomikai vizsg§latokat is v®geztek ugyanilyen mintav®telez®ssel 

(G·mez ®s mts., 2022), melynek sor§n 895 elt®rŖ mennyis®gben megjelenŖ feh®rj®t 

azonos²tottak. Csoportos²t§suk ut§n a legnagyobb funkcion§lis csoport az anyagcser®ben 

r®sztvevŖ feh®rj®k (Ămetabolic proteinsò), ®s a stresszrezisztenci§val, valamint a v®dekez®si 
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reakci·kkal kapcsolatba hozhat· feh®rj®k voltak. Tºbb feh®rje azonos²t§sa ut§n (taumatin, 

LRR receptorok, PR4, kin§zok) arra kºvetkeztettek, hogy a pollen-bibe kºlcsºnhat§sok 

alapjai kºzºsek lehetnek a gazda-patog®n interakci· alapjaival, de ennek r®szletesebb 

kifejt®se ®s bizony²t§sa tov§bbi vizsg§latokat ig®nyel. Egy m§sik kutat·csoport, szint®n 

mandulafajt§k saj§t ®s idegen pollennel tºrt®nŖ megporz§s§t kºvetŖen 36 ·ra m¼lva 7684 

k¿lºnbºzŖ feh®rj®t azonos²tott (Xu ®s mts., 2022). In silico m·dszerrel csoportos²tott§k a 

feh®rj®ket, amely alapj§n RNS-polimer§zok, autof§gi§val kapcsolatos feh®rj®k, az oxidat²v 

foszforil§ci· feh®rj®i ®s a homol·g rekombin§ci·val kapcsolatba hozhat· feh®rj®k mutattak 

elt®r®st az inkompatibilis reakci·ban. A feh®rjeinterakci·s vizsg§latok szerin/treonin-

kin§zok r®szv®tel®t is igazolt§k a saj§t/idegen felismer®si folyamatban. Kor§bban tºbben is 

arra a kºvetkeztet®sre jutottak, hogy az SI rendszerek a patog®nek elleni v®dekez®si 

rendszerbŖl fejlŖdhettek ki az evol¼ci· sor§n (De Nettancourt 1977; Hodgkin ®s mts., 1988; 

Elleman ®s Dickinson, 1999). Morfol·giailag is hasonl·nak tŤnik a jelens®g, ahogy a 

betolakod· gombahifa nºveked®se meg§ll, olyan a saj§t t²pus¼ pollentºmlŖ-nºveked®s®nek 

meg§ll²t§sa is. De emellett molekul§ris ®s biok®miai hasonl·s§gokat is tal§ltak, legink§bb a 

Brassica nemzets®gben, ahol a bibekomponens egy szerin-treonin receptor-kin§z, amely 

enzimcsal§d ismert r®sztvevŖje a gazda-patog®n interakci·knak is. Ugyanakkor a 

Solanaceae ®s Rosaceae csal§dok ºnmeddŖs®g®ben szerepet j§tsz· ribonukle§zok is 

jelentŖs elemei a patog®nek elleni v®delemnek (McCubbin ®s Kao, 1996; 2000). M®g annak 

a lehetŖs®ge is felmer¿lt, hogy az alany-nemes kºzti kompatibilit§s is hasonl· felismer®si 

rendszeren kereszt¿l mŤkºdik, mert a szŖlŖ (Vitis) k¿lºnbºzŖ olt§si k²s®rletei sor§n egy 

receptor-kin§z g®n kifejezŖd®s®ben nagy elt®r®seket tal§ltak (Cookson ®s mts., 2014). 

Ugyanakkor Irisarri ®s mts. (2019) egy®rtelmŤen bizony²tott§k egy kajszi F1 hasad· 

nemzed®k vizsg§lataival, hogy a GSI rendszer ®s az alannyal szembeni inkompatibilit§s 

nem mutat ºsszef¿gg®st. 

Metabolomikai elemz®ssel kompatibilis ®s inkompatibilis kajszikombin§ci·k 

alapj§n a bibeszºvetekben tºbb elt®rŖ komponenst is azonos²tottunk. Az ºnterm®keny²tett, 

de ºnmeddŖ fenot²pus¼ óCegl®di ·ri§sô bibeszºvet®ben egy, a peloruside-A-hoz hasonl· 

vegy¿let felhalmoz·d§sa volt kimutathat·, ami a megporzatlan bib®kben nem fordult elŖ 

(L®n§rt ®s mts., 2021). Ez a m§sodlagos anyagcsereterm®k mikrotubulus-stabiliz§l· hat§s¼, 

amit a tubulin dimerekhez tºrt®nŖ kºtŖd®se okoz. Elk®pzelhetŖ, hogy ez a jelens®g egy 

stresszre adott v§lasz, ami az intakt sejtv§z meg·v§sa ®rdek®ben tºrt®nik. Ennek a 

jelentŖs®g®t az is al§t§masztja, hogy a sz®tesett mikrotubulusok reorganiz§ci·ja nem 

lehets®ges (Poulter ®s ®s mts., 2008). Egy ilyen jelens®g a pollentºmlŖ apik§lis ir§ny¼ 

§raml§s§t tºnkret®ve sokkal ink§bb megmagyar§zn§ a pollentºmlŖ-nºveked®s gyors 

megtorpan§s§t, mint a feh®rjeszint®zis g§tl§sa. De m§s magyar§zat sem kiz§rt: egy ilyen 

t²pus¼ vegy¿let felhalmoz·d§sa a sejtciklus blokkol§s§t, apopt·zist vagy az ºreged®s 

felgyors²t§s§t id®zheti elŖ (L®n§rt ®s mts., 2021). 

A óCristobalinaô cseresznyefajt§ban tal§ltak egy olyan g®nt, amelyik b§r nem az S-

l·kuszban helyezkedik el, befoly§solja a term®keny¿l®si folyamatot. A 3-as kromosz·m§n 

lokaliz§lt§k (Cachi ®s W¿nsch, 2011) az ¼n. M-l·kusz GST (MGST) g®nt. A GST egy 

glutation S-transzfer§z enzimet k·dol, amely a tioredoxin (oxidoredukt§z) enzimcsal§dba 

tartozik. A Prunus MGST feh®rj®k val·sz²nŤleg az S-RN-§zok hajtogat§si (folding) 

folyamatait seg²tik elŖ a pollentºmlŖbe l®p®skor (Montrichard, ®s mts., 2009; Ono ®s mts., 

2018). A tioredoxin-h Nicotiana nºv®nyek bibeszºvet®nek extracellul§ris r®sz®ben 

reduk§lta az S-RN-§zokat, ²gy az is elk®pzelhetŖ, hogy ez a biol·giai szerepe a cseresznye 

GST enzimnek (Montrichard ®s mts., 2009). 

 

2.6.5. A rendszer mŤkºd®se poliploid fajok eset®ben 

A legtºbb vizsg§latot diploid fajokon v®gezt®k mindh§rom nºv®nycsal§dban, ahol 

az ismert modellnºv®nyekkel dolgoztak. Ugyanakkor a nºv®nyvil§gban sz§mos poliploid 

faj fordul elŖ, melyek szomatikus sejtjei tºbb, mint k®tszeres kromosz·maszerelv®nyt 
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tartalmaznak. A poliploidia kifejezetten jelentŖs evol¼ci·s hajt·erŖnek sz§m²t, mert nºveli 

a genetikai variabilit§st, jobb alkalmazkod·k®pess®get eredm®nyezhet ®s sz§mos esetben a 

poliploid fajok tºbb szempontb·l is fel¿lm¼lj§k a diploid rokonfajokat (Dickinson, 2018). 

Fentiek miatt a nºv®nynemes²t®sben is gyakran kiemelt c®l, olykor a fajta-elŖ§ll²t§s vagy -

jav²t§s sor§n mesters®ges poliploidiz§ci·t is alkalmaznak (Sattler ®s mts., 2016; Van de Peer 

®s mts., 2021). Sok termesztett fajunk poliploid (pl. burgonya, meggy, szilva, szam·ca), ²gy 

genetikai h§tter¿k ismerete fontos k®rd®s a nemes²t®s szempontj§b·l. 

Tetraploid fajok eset®ben a pollenszem diploid, k®t S-all®lt tartalmaz, m²g a bibesz§l 

sejtjei n®gy S-all®llal rendelkeznek. A Solanaceae csal§dban az ¼n. heteroall®likus pollen, 

vagyis k®t k¿lºnbºzŖ S-all®lt tartalmaz· pollen jelenl®te ºnterm®keny¿l®st/kompatibilis 

kapcsolatot id®z elŖ (Luu ®s mts. 2000; 2001), m®g akkor is, ha mindk®t all®l jelen van a 

bibeszºvetekben is (11.A. §bra). Ezt a jelens®get kompetit²v interakci·nak nevezik (De 

Nettancourt, 2001). Ugyanilyen megfigyel®seket tettek tetraploid alma ®s kºrte eset®ben 

tºbb ®vtizeddel ezelŖtt (Crane ®s Lewis, 1942; Adachi ®s mts., 2009). Vagyis a 

bekºvetkezett poliploidiz§ci·s esem®ny a term®keny¿l®si fenot²pus megv§ltoz§s§t is 

elŖid®zi. A szint®n tetraploid meggy eset®ben ºnmag§ban a heteroall®likus pollen jelenl®te 

nem okoz ºnterm®keny¿l®st. Legal§bb k®t funkci·k®ptelen S-haplot²pusnak kell jelen 

lennie ahhoz, hogy a term®keny¿l®s sikeres legyen (Makovics-Zsoh§r ®s Hal§sz, 2016). 

Hauck ®s mts. (2006b) ºnmeddŖ ®s ºnterm®keny¿lŖ genot²pusok ºsszehasonl²t§sa alapj§n 

ezt a modellt az ¼n. one-allele match modellk®nt ²rt§k le: amennyiben a pollentºmlŖben ®s 

a bibeszºvetben kifejezŖdŖ k®t kºzºs S-haplot²pus egyike sem funkci·k®pes, akkor nem 

alakul ki a specifikus felismer®s az azonos all®lterm®kek kºzºtt, ez®rt lehetŖv® v§lik az 

ºnterm®keny¿l®s (11.B. §bra). Funkci·j§t vesz²tett haplot²pusok legtºbbszºr valamilyen 

inszerci·s, del®ci·s vagy nukleotidszubsztit¼ci·s mut§ci· hat§s§ra alakulnak ki (Hauck ®s 

mts. 2006a; b, Hal§sz ®s mts. 2014a). 

 

 
11. §bra: A GSI rendszer mŤkºd®se tetraploid fajok eset®ben, a Solenaceae csal§dban ®s a 

Malinae altribus-ban (A), illetve a Prunus nemzets®gben (B) (Hauck ®s mts. 2006b nyom§n). A 

funkci·k®ptelen, mut§ns, ºnterm®keny¿l®st/kompatibilis kapcsolatot eredm®nyezŖ all®lokat Ăaò ®s 

Ăbò betŤ jelºli, m²g a vad t²pus¼, funkci·k®pes v§ltozatokat sz§mok (1,2). 

  



29 
 

Ezen modellek valid§l§s§hoz a funkci·veszt®ses mut§ci·k szolg§lnak bizony²t®kul 

sok esetben. Mivel a f§s nºv®nyekn®l a transzg®nikus technika kivitelez®se sok neh®zs®gbe 

¿tkºzik, j·val kisebb eszkºzt§rral tudnak dolgozni a kutat·k. Ugyanakkor majdnem minden 

faj eset®ben tal§ltak term®szetes m·don elŖfordul· vagy esetleg mesters®gesen elŖid®zett 

olyan mut§ci·t, amely az ºnmeddŖ fenot²pust ºnterm®keny¿lŖv® v§ltoztatta. Az ezeken a 

genot²pusokon v®gzett vizsg§latok nagyban hozz§j§rultak az inkompatibilit§s genetikai 

h§tter®nek pontos felt§r§s§hoz. 

 

2.7. A gy¿mºlcsf§k ºnterm®keny¿l®s®nek genetikai h§ttere: funkci·veszt®ses 

mut§ci·k az S-l·kuszban 

A nºv®nyvil§gban a szaporod§si folyamatokat ®rintŖ egyik leggyakoribb v§ltoz§s, 

amikor az ºnmeddŖ fenot²pusb·l ºnterm®keny¿lŖ lesz. Ugyanakkor tov§bbra is j·val 

nagyobb sz§mban fordulnak elŖ az ¥M fajok, amely tulajdons§g makroevol¼ci·s l®pt®kben 

k®ts®gk²v¿l elŖnyºs (Good-Avila ®s mts., 2008). Az ¥M jelleg elvesz²t®s®nek hat§s§ra az 

S-haplot²pusok sz§ma is kevesebb lesz (Igic ®s mts., 2008; Wright ®s mts., 2013). Emiatt 

kisebb m®rt®kŤ lesz a g®n§raml§s az egyes popul§ci·k kºzºtt, ami v®gsŖ soron reprodukt²v 

izol§ci·hoz is vezethet (Ellstrand ®s Elam, 1993). A genetikai variabilit§s csºkken®se 

palacknyak-effektust (genetic bottleneck) id®z elŖ (Guo ®s mts., 2009; Hadziabdic ®s mts., 

2012). A Rosaceae csal§dban eredendŖen az ¥M fenot²pus volt jellemzŖ, az 

ºnterm®keny¿l®s mindig, valamilyen j·l azonos²that· mut§ci·s esem®ny kºvetkezt®ben 

jelent meg. Ezek nagyr®szt az S-l·kuszban vagy azon k²v¿l elhelyezkedŖ, az ºnmeddŖs®g 

kialakul§s§hoz n®lk¿lºzhetetlen egy®b g®nekben fordultak elŖ. Mindezid§ig 31 

funkci·veszt®ses S-haplot²pust ²rtak le a gy¿mºlcsf§k kºr®ben (1. t§bl§zat), melyek kºz¿l 

28 term®szetes eredetŤ mut§ci· kºvetkezm®nye. A Prunus nemzets®gben 26 fordul elŖ, 

ebbŖl 62% (16/26) a pollenkomponenst ®rinti, 31% (8/26) bibekomponens ®s 7% (2/26) az 

S-l·kuszt·l f¿ggetlen g®nben bekºvetkezett mut§ci·. A Malinae fajok eset®ben 5 

ºnterm®keny¿l®st okoz· haplot²pust azonos²tottak eddig, h§rom a bibekomponens g®nt, 

kettŖ pedig az S-l·kuszt·l f¿ggetlen g®neket ®rinti. ¥nterm®keny¿l®st okoz·, 

pollenkomponensben bekºvetkezett mut§ci·t mindezid§ig nem azonos²tottak, ami komoly 

megerŖs²t®se a kollaborat²v nem-saj§t felismer®si rendszer mŤkºd®s®nek: az SFB 

funkci·k®ptelens®ge itt ugyanis inkompatibilit§st eredm®nyez az ®rintett all®lokat hordoz· 

nºv®nyekn®l. A tetraploid meggy (P. cerasus L.) ®s k²nai zelnice meggy (P. pseudocerasus 

Lindl.) genot²pusain§l gyakoribb a funkci·veszt®ses haplot²pusok elŖfordul§sa (7 ®s 3), m²g 

a diploidokn§l ritk§bb (1-4) (HegedŤs ®s Hal§sz, 2022). A Prunus nemzets®gben j·val tºbb 

a pollenkomponenst ®rintŖ mut§ci·s esem®ny, mert egyr®szt a pollenszemek sokkal 

nagyobb mennyis®gben keletkeznek, m§sr®szt a pollen genot²pusa kºzvetlen¿l 

meghat§rozza a fenot²pust. Ha egyetlen pollenszemben kºvetkezik be a mut§ci·, akkor az 

rºgtºn ¥T jelleget ad a mut§ns all®lt hordoz· pollenszem sz§m§ra, amely tulajdons§g ²gy 

azonnal §tker¿l a kºvetkezŖ nemzed®kbe, ak§r ºn-, ak§r idegenterm®keny¿l®sben vesz 

r®szt. Ugyanakkor az S-RN-§z g®nben bekºvetkezŖ mut§ci· tov§bbad§sa a kºvetkezŖ 

nemzed®kbe csak idegenterm®keny²t®ssel lehets®ges (Tao ®s mts., 2007; HegedŤs ®s mts., 

2012). 
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1. t§bl§zat: A gy¿mºlcsf§k eset®ben elŖfordul·, funkci·veszt®st eredm®nyezŖ haplot²pusok, 

amelyek az ¥T fenot²pus kialak²t§s§ban vesznek r®szt. A csoportos²t§s alapja a mut§ci· 

bekºvetkez®s®nek a helye (HegedŤs ®s Hal§sz, 2022) 

 

Mut§ci· helye Prunus nemzets®g Malinae altribus 

Bibekomponens 

(SPM) 

P. persica S2 

P. dulcis Sf 

P. pseudocerasus S3m; S4m 

P. cerasus S6m; S6m2; S13m; Snull 

Pyrus pyrifolia S4sm 
Pyrus communis S21 
Eryobotrya japonica S6ins-RN-§z  

Malus Ĭ domestica S3 

Pollenkomponens 

(PPM) 

P. persica S1; S2; S3; S4 

P. mume Sf; S3ô 

P. armeniaca SC; SC2 
P. pseudocerasus Sd 
P. avium S3; S4; S5 

P. cerasus S1ô; S13ô; Snull 

P. salicina Se 

 

S-l·kuszt·l f¿ggetlen P. armeniaca ParMDO 

P. avium MGST 

Pyrus bretschneideri óJin Zhuiô 

Malus Ĭ domestica MdHT1 

 
2.7.1. Cseresznye (P. avium L.) 

A cseresznye egyike volt az elsŖ olyan gy¿mºlcsfajoknak, ahol a nem megfelelŖ 

term®keny¿l®s okozta term®skies®s az inkompatibilit§si vizsg§latok megkezd®s®t s¿rgette, 

²gy m§r az 1900-as ®vek elej®n intenz²ven v®geztek szabadfºldi keresztez®seket (Crane ®s 

Brown, 1938). Mivel minden ismert fajta ºnmeddŖnek bizonyult, nagyon kor§n felmer¿lt 

az ig®ny egy ºnterm®keny¿lŖ fajta elŖ§ll²t§s§ra. Az Egyes¿lt Kir§lys§g John Innes 

Int®zet®ben a mut§ci·s nemes²t®s m·dszereit alkalmazva a óNapoleonô (S3S4) fajta 

vir§gr¿gyeit rºntgensug§rz§ssal kezelt®k. A kezelt f§r·l sz§rmaz· pollenszemeket az 

óEmperor Francisô (S3S4) fajta nagy sz§m¼ vir§g§nak bibefel¿let®re juttatt§k. ĉgy jºtt l®tre 

k®t mut§ns egyed, a JI2420 ®s JI2434 jelŤek, melyek a vizsg§latok sor§n 

ºnterm®keny¿lŖnek bizonyultak. Ezt a k®t egyedet haszn§lt§k ezut§n az ¥T cseresznye-

fajtaelŖ§ll²t§st c®lz· nemes²t®si programokban (pl. óStellaô, óLapinsô, óAlexô) vil§gszerte ®s 

haz§nkban is (Lewis, 1949; 1954; Lewis ®s Crowe, 1954; Apostol, 2001). Sok ®v telt el az 

elŖ§ll²t§st kºvetŖen, mire f®ny der¿lt a pontos molekul§ris esem®nyekre, amelyek a 

fenot²pus megv§ltoz§s§t id®zt®k elŖ. Az S3ô-haplot²pusn§l egy del®ci· hat§s§ra a teljes SFB3 

g®n delet§l·dott (Sonneveld ®s mts., 2005). Az ismertetett GI-modell szerint ²gy a hi§nyz· 

SFB nem degrad§lja a GI-komplexet, ez®rt az S3-RN-§zt a GI lebontja, vagyis a pollentºmlŖ 

nºveked®se akad§lytalan. Az S4ô-haplot²pusn§l a besug§rz§s hat§s§ra keletkezett n®gy bp-

nyi del®ci· kereteltol·d§st okozott, ami egy korai stop kodont eredm®nyezve 

funkci·k®ptelen feh®rj®t k·dol (Ushijima ®s mts., 2004; Sonneveld ®s mts., 2005). Az 

ioniz§l· sug§r okozta DNS-l§nctºr®st a sejt jav²t· mechanizmusai val·sz²nŤleg az ¼n. nem 

homol·g v®gek ºsszekapcsol§s§val (non-homologous end joining, NHEJ) korrig§lt§k, ami 

az ºsszekapcsoland· v®geken elŖfordul·, azonos b§zisszekvenci§j¼ n®gy nukleotidos 

szakasz egyik k·pi§j§nak kiv§g§s§hoz vezetett (Gorbunova ®s Levy, 1997). A TTAT 

del®ci· a HVa r®gi· elŖtt tºrt®nt, ²gy a kereteltol·d§s hat§s§ra a felismer®s®rt felelŖs HVa 

hipervari§bilis r®gi· szekvenci§ja is megv§ltozott, a HVb pedig hi§nyzik egy korai stop 

kodon miatt. 

K®sŖbb egy term®szetes eredetŤ mut§ci·t is tal§ltak: egy szic²liai t§jfajta, a óKronioô 

vizsg§lata sor§n der¿lt ki, hogy az SFB5-all®l korai stop kodont tartalmaz egy egyb§zisos 

szubsztit¼ci· miatt, aminek kºvetkezt®ben az SFB feh®rje HVa r®gi·j§nak r®szlete ®s a HVb 

eg®sze hi§nyzik a feh®rj®bŖl (Marchese ®s mts., 2007). A óCristobalinaô szint®n egy ¥T 

fajta, viszont a fenot²pus megv§ltoz§s§t egy S-l·kuszon k²v¿li, a 3-as kromosz·m§n 

elhelyezkedŖ g®n okozza (Cachi ®s W¿nsch, 2011). Ono ®s mts. (2018; 2020) 18 fajta ®s 

k®t szegreg§l· popul§ci· 43 egyed®nek genomszekvenci§j§t hat§rozt§k meg, amely alapj§n 
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az MGST g®n prom·terr®gi·j§ban tal§ltak egy transzpozon-szerŤ inszerci·t, ami jelentŖsen 

csºkkenti a g®n kifejezŖd®s®nek m®rt®k®t. M§s elt®r®st nem tal§ltak, ez®rt arra 

kºvetkeztettek, hogy ez okozza az ºnterm®keny¿l®st. Ez a term®szetes eredetŤ mut§ci· adta 

a lehetŖs®get az elsŖ olyan t®rk®pezŖ popul§ci· l®trehoz§s§ra, ami cseresznye eset®ben 

ºnterm®keny¿l®sbŖl sz§rmazik. Kor§bban csak interspecifikus vagy k®t ¥M fajta 

keresztez®s®bŖl l®trejºtt ut·dpopul§ci·t haszn§ltak kapcsolts§gi t®rk®pek k®sz²t®s®re (Calle 

®s mts., 2018). 

 

2.7.2. Mandula [P. dulcis (Mill.) D.A.Webb]  

A mandul§ban megfigyelt ¥T k®pess®get okoz· all®lt Sf-k®nt jelºlik a Ăfertilityò 

kifejez®sre utalva. Az elsŖk®nt azonos²tott ¥T genot²pusok Olaszorsz§g ap¼liai r®gi·j§b·l 

sz§rmaznak. Az elsŖ hipot®zis szerint az ap¼liai r®gi·b·l szelekci·val kiemelt fajt§k 

ºnterm®keny¿l®si k®pess®ge az ¥T P. webbii fajb·l introgresszi· ¼tj§n ker¿lt §t. K®sŖbb 

azonban val·sz²nŤbbnek ²t®lt®k, hogy az Sf-all®l a P. dulcis fajon bel¿l alakult ki, ®s innen 

jutott §t introgresszi·val a P. webbii fajba, mert az Sf mŤkºdŖk®pes, vad t²pus¼ all®lj§t csak 

a P. dulcis-ban tal§lt§k meg (Boġkoviĺ ®s mts., 2007). Mindk®t feltev®s alapja, hogy a 

termesztett mandula ®s az ap¼liai r®gi·ban vadon ®lŖ P. webbii egyedek egym§ssal 

keresztezŖdhetnek (Kodad ®s mts., 2009). Boġkoviĺ ®s mts. (1999) nem-egyens¼lyi 

izoelektromos f·kusz§l§s (NEpHGE) sor§n az Sf-ribonukle§z all®l eset®ben nem detekt§ltak 

enzimaktivit§st. K®sŖbb Fern§ndez i Mart² ®s mts. (2014) az Sf-RN-§zt·l 5ô upstream 

ir§nyba 4700 bp t§vols§gban tºbb citozin metilezetts®gi mint§zat§ban tal§ltak elt®r®st, ami 

okozhatja az Sf inaktivit§s§t. Transzkriptomikai vizsg§lat sor§n kider¿lt, hogy az S-RN-§z 

kifejezŖd®se nagyon kism®rt®kŤ. M§s kutat·k szerint n®h§ny transzkripci·s faktor 

aktiv§tork®nt hat az S-RN-§z expresszi·j§ra, ®s elk®pzelhetŖ, hogy ezek egyik®nek 

inaktiv§ci·ja vagy teljes hi§nya okozhatja a csºkkent m®rt®kŤ expresszi·t (G·mez ®s mts., 

2019a; 2022). 

 

2.7.3. Jap§nkajszi (P. mume Sieb. et Zucc.) 

Az ¥T fenot²pust elŖid®zŖ all®l jelºl®se itt is Sf. Kider¿lt, hogy az SFBf k·dol· 

r®gi·j§ba ®kelŖdºtt egy nem-auton·m retrotranszpozon, ami a funkci·k®ptelens®get 

eredm®nyezi (Ushijima ®s mts., 2004). A 6,8 kbp m®retŤ inszerci·ban tal§lhat· korai stop 

kodon miatt a transzkriptum m§r nem tartalmazza a HVa ®s HVb r®gi·kat. Szinte ugyanez 

az inszerci· egy m§sik haplot²pusban, az SFB3ô-all®lban is megtal§lhat· (Yamane ®s mts., 

2009). Az LTR-r®gi· szekvenci§ja teljesen azonos mindk®t all®l eset®ben, ami arra utal, 

hogy ez a mut§ci·s esem®ny evol¼ci·s idŖben m®rve nem olyan r®gen tºrt®nhetett ®s egy 

ma is akt²v retrotranszpozon okozta. Az SFBf elŖfordul§sa sokkal gyakoribb, szinte az 

ºsszes ¥T fajt§ban ez a haplot²pus van jelen, m²g az SFB3ô-t eddig mindºssze n®gy fajt§ban 

mutatt§k ki. Ennek az az oka, hogy az eredeti S3-all®l is csak egy fajt§ban tal§lhat· meg; 

val·sz²nŤleg olyan tulajdons§gokkal kapcsolt, melyek nemes²t®si szempontb·l kev®sb® 

k²v§natosak, ²gy ezzel a g®nforr§ssal nem dolgoztak a nemes²tŖi mŤhelyek (Yamane ®s Tao, 

2019). 

 

2.7.4. Jap§nszilva (P. salicina Lindl.)  

Az ¥T fenot²pus kialak²t§s§t az Se-all®l id®zi elŖ, melynek a sz§mmal jelºlt 

all®lsorban S5 a szinonim elnevez®se (Hal§sz ®s mts., 2007a). Az S-RN-§z expresszi·j§ban 

nem tal§ltak elt®r®st, ²gy val·sz²nŤleg az SFBe-all®lban alakult ki funkci·veszt®ses mut§ci· 

(Beppu ®s mts., 2005). Ugyanakkor Guerra ®s mts. (2020) tºbb olyan fajt§t tal§ltak, melyek 

hordozz§k az Se-all®lt, de ºnmeddŖnek bizonyultak a mikroszk·pos pollentºmlŖ 

monitoroz§si vizsg§latok sor§n. Az S-genotipiz§l§st csak az S-RN-§z g®nre tervezett 

primerekkel v®gezt®k el, ²gy elk®pzelhetŖ, hogy az eredeti Se-haplot²pus is megtal§lhat· 

mind a mai napig, illetve a funkci·veszt®ses is, ami ezek szerint tov§bbra is arra utal, hogy 

https://journals.ashs.org/jashs/view/journals/jashs/134/2/article-p221.xml#B05
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a v§ltoz§s az SFB-g®nben kºvetkezett be. Ennek megfelelŖen a molekul§ris esem®ny 

meghat§roz§sa ut§n egy ¼j marker kidolgoz§s§ra lesz sz¿ks®g, amely az eredeti ®s a 

funkci·k®ptelen all®l kimutat§s§ra is alkalmas. 

 

2.7.5. ŕszibarack (P. persica L. Batsch.) 

A Prunus nemzets®gben egyed¿l§ll· m·don az Ŗszibarack az egyetlen faj, amelynek 

minden fajt§ja ºnterm®keny¿lŖ. Ennek az az oka, hogy a term®keny¿l®si fenot²pus 

megv§ltoz§sa val·sz²nŤleg m®g a termeszt®sbe von§s elŖtt tºrt®nt meg. A k²nai g®ncentrum 

nedvesebb ter¿letein, ha a megporz· rovarok aktivit§sa csºkkent vagy teljesen hi§nyzott, 

akkor az ºnterm®keny¿l®si k®pess®g elŖnyt jelentett. Ezt az elŖnyt ellens¼lyozza a 

belteny®szt®ses leroml§s. Az ºnterm®keny¿l®sre hat· gyenge szelekci·s nyom§s mellett ¥T 

®s ¥M genot²pusok is ®lhettek egym§s mellett, ami el®g idŖt adhatott a k§ros hat§s¼ all®lok 

kiszorul§s§ra. Emiatt, b§r a faj genomj§ra jelentŖs m®rt®kŤ homozig·tas§g jellemzŖ, a 

belteny®szt®ses leroml§s nem jelentkezik (Tao ®s mts., 2007). 

Az SFB1 az Sk mandula all®l funkci·k®ptelen v§ltozata, egy 155 bp hossz¼ inszerci· 

miatt vesz²tette el mŤkºdŖk®pess®g®t (Tao ®s mts., 2007). Az SFB2 a jap§nszilva Sa-

all®lj§nak v§ltozata, mely egy 5 bp-os inszerci· miatt funkci·k®ptelen. Az SFB3 egy korai 

stop kodont tartalmaz 975 bp-ra downstream ir§nyban a start kodont·l, m²g az SFB4 egy 

4946 bp m®retŤ inszerci· miatt mŤkºd®sk®ptelen. Az S2m-RN-§z C5 r®gi·j§ban cisztein 

helyett tirozin AS tal§lhat·, ami a ribonukle§z stabilit§s§t befoly§solja (Hanada ®s mts., 

2014; Abdallah ®s mts., 2020). 

 

2.7.6. Meggy (P. cerasus L.) 

A tetraploid meggy eset®ben tºbb funkci·veszt®ses mut§ci· is ismert. A 12 

haplot²pusb·l 9 eset®ben tal§ltak valamilyen mut§ci·t, ahol az all®lnevez®ktan szerint a 

pollen oldali mut§nsokat a sz§m ut§ni aposztr·f karakterrel (ô), a bibe oldaliakat pedig (m) 

szimb·lummal jelºlj¿k. A nagyobb sz§m¼ funkci·k®ptelen all®lok elŖfordul§s§nak oka a 

poliploid genom, mert ebben az esetben egyetlen haplot²pus mut§ci·ja m®g nem v§ltoztatja 

meg a fenot²pust, vagyis a funkci·k®ptelen all®lok ²gy szelekci·s nyom§s n®lk¿l 

felhalmoz·dhatnak (HegedŤs ®s mts. 2012; Dondini ®s mts., 2018). 

A PPM (pollen part mutant) S1ô-all®lt az Đjfeh®rt·i f¿rtºsô fajt§ban azonos²tott§k, 

egy 615 bp m®retŤ inszerci·t ®s egy korai stop kodont tartalmaz a k·dol· r®gi·ban (Hauck 

®s mts. 2006a). Az SPM (stylar-part mutant) S6m-all®lt az £rdi bŖtermŖô meggyfajt§ban 

fedezt®k fel: egy 2715 bp m®retŤ inszerci·t tartalmaz upstream ir§nyban az S-RN-§z g®n 

k·dol· r®sz®tŖl, a 797 bp poz²ci·n§l (Yamane ®s mts., 2003a). A funkci·k®pes S6-RN-§z 

m§sik mut§ns v§ltozata a szint®n SPM S6m2-haplot²pus, amely 1 bp del®ci·t tartalmaz a C2 

konzervat²v r®gi·ban (Tsukamoto ®s mts. 2008a). Egy m§sik SPM az S13m-haplot²pus 

( Montmorencyô), ami a vad t²pus¼ S13-hoz k®pest 23 bp del®ci·t tartalmaz a C3 ®s RC4 

r®gi·k kºzºtt (Tsukamoto ®s mts., 2006). Az S13-RN-§z m§sik funkci·veszt®ses form§ja a 

PPM S13ô-haplot²pus (Rheinische Schattenmorelleô), a k·dol· r®gi·n bel¿l 1 bp 

szubsztit¼ci·t ®s egy korai stop kodont hordoz (Tsukamoto ®s mts., 2006). Az S36-haplot²pus 

k®t k¿lºnbºzŖ v§ltozata az S36a ( Rheinische Schattenmorelleô) ®s az S36b ( Đjfeh®rt·i 

f¿rtºsô) (Tsukamoto ®s mts., 2010), kºzt¿k a k¿lºnbs®g az S-RN-§z g®n m§sodik 

intronr®gi·j§ban tal§lhat· egynukleotidos elt®r®s. Az SFB36a ®s SFB36b g®n kºzºtt 

mindºssze 8 nukleotidos elt®r®s van. ¥sszevetve az ¥T-t okoz· S36a- ®s S36b-RN-§z-okat 

m§s ismert cseresznye S-RN-§z-okkal, nem tal§lhat· olyan molekul§ris v§ltoz§s, amely 

akad§lyozn§ az S-RN-§z aktivit§st. Ugyanakkor az SFB36a ®s SFB36b aminosav-szekvenci§k 

ºsszehasonl²t§sa alapj§n az ºsszes Prunus fajban eddig igazolt tirozin helyett fenilalanin 

tal§lhat· az SFB feh®rje 188. poz²ci·j§ban. Ez az aminosav kulcsfontoss§g¼ lehet a 

saj§t/idegen felismer®s szempontj§b·l (Tsukamoto ®s mts., 2010). K®sŖbb m®g tov§bbi k®t 

funkci·veszt®ses all®lt azonos²tottak szint®n ezen haplot²pusb·l: a C2 konzervat²v r®gi·ban 
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egy 1 bp-os szubsztit¼ci·t ®s egy korai stop kodont tartalmaz· S36b2 vari§nst, valamint az 

S36b3-haplot²pust, ami az S36b-n®l elŖfordul· HindIII has²t·hely rºvidebb szakasz§t 

tartalmazza. Fontos kiemelni, hogy mind a n®gy funkci·k®ptelen S36 vari§nsban tal§lhat· 

egy nem auton·m Helitron elem az SFB stop kodonj§t·l 38 bp t§vols§gra downstream 

ir§nyban. Mindezid§ig nem tiszt§zott, hogy a pontos funkci·veszt®s®rt az SFB 188. 

poz²ci·j§ban bekºvetkezŖ aminosavcsere vagy esetleg valamilyen form§ban a Helitron 

elem-e a felelŖs (Tsukamoto ®s mts., 2010). 

 

2.7.7. Kajszi (P. armeniaca L.) 

A fajt§k n®gy ºkofºldrajzi csoportba sorolhat·k, melyek kºz¿l h§rom csoport tagjai 

fŖk®nt ¥M fenot²pus¼ak, ilyenek az §zsiai, a kauk§zusi ®s a dzsung§r-alt§ji genot²pusok 

(Kosztina, 1970). A termeszt®si szempontb·l legfiatalabbnak sz§m²t· eur·pai csoportba 

sorolt fajt§k tºbbs®ge ¥T (Nyujt· ®s mts., 1985; Burgos ®s mts., 1993; Ny®ki ®s Szab·, 

1995). Burgos ®s mts. (1998) bibeszºvetbŖl izol§lt S-RN-§z izoenzimek vizsg§lata alapj§n 

azonos²tott§k az ¥T jelleggel ºsszef¿gg®sbe hozhat· all®lt, melyet a Ăcompatibilityò 

kifejez®s alapj§n SC-k®nt jelºltek. Az all®l domin§ns, a heterozig·ta fajt§k is ¥T 

fenot²pus¼ak, ami megfelel a GSI diploid molekul§ris mŤkºd®si modellj®nek (Burgos ®s 

P®rez-Tornero, 1999; Alburquerque ®s mts., 2002). Vilanova ®s mts. (2006) a óCurrotô 
homozig·ta (SCSC) fajt§b·l izol§lva meghat§rozt§k az SC-RN-§z ®s az SFBC-szekvenci§kat. 

A bibekomponensben nem tal§ltak elt®r®st, de az SFBC-all®l egy 358 bp hossz¼s§g¼ 

inszerci·t tartalmazott. Az inszerci·ban azonos²tott stop kodon hat§s§ra a k®pzŖdŖ 

feh®rj®bŖl legal§bb 75 AS hi§nyzik, ²gy felt®telezt®k, hogy ez a pollenkomponensben 

bekºvetkezett mut§ci· okozza az ºnterm®keny¿l®st. 

PhD munk§m sor§n 2003-t·l foglalkoztam kajszifajt§k term®keny¿l®si viszonyainak 

jellemz®s®vel. Tizenh§rom ¼j all®l azonos²t§sa sor§n tal§ltuk meg az S8-all®lt, ami alapos 

vizsg§latot ig®nyelt, mert az SC- (óPann·niaô) ®s S8-RN-§z (óCegl®di ·ri§sô) izoenzimeket 

egyetlen NEpHGE-protokoll alkalmaz§s§val sem lehetett sz®tv§lasztani, mindkettŖ 

izoelektromos pontja 9,22 volt. Tov§bb§ a k®t all®l intronr®gi·-m®retei, valamint az elsŖ 

intron szekvenci§ja ®s a cDNS-szekvencia a szign§lpeptidtŖl a C5 r®gi·ig megegyezett. 

Minden eredm®ny¿nk arra utalt, hogy az S8-haplot²pus F-box g®nj®ben (SFB8) 

bekºvetkezett mut§ci· miatt jºtt l®tre az SFBC-nek nevezett all®l. Ennek tov§bbi elemz®s®re 

®s a felt®telezett mut§ci· funkcion§lis bizony²t§s§ra ir§ny²tott szabadfºldi keresztez®st 

v®gezt¿nk. K®t olyan genot²pust v§lasztottunk, amely erre tºk®letes alapot adott, mert az 

¥T óCegl®di aranyô (SCS9) egy kºzºs inkompatibilit§si all®lt (S9) hordoz az ¥M óCegl®di 

·ri§sô (S8S9) fajt§val. A óCegl®di aranyô anyapartnerk®nt a óCegl®di ·ri§sô pollenj®vel 

tºrt®nŖ megporz§s§t kºvetŖen nem volt gy¿mºlcskºtŖd®s, ®s mikroszk·pos vizsg§lattal is 

az inkompatibilit§si kapcsolat tipikus jegyeit tapasztaltuk. Ellenben a reciprok keresztez®s 

40%-os gy¿mºlcskºtŖd®st eredm®nyezett. A kºzºs S9-all®l miatt csak az SC-all®lt hordoz· 

pollenszemek okozhattak term®keny¿l®st. Ez azt jelenti, hogy a pollenad· S8-all®lja az SC 

eredeti v§ltozat§nak felel meg, funkci·k®pes F-box feh®rj®t expressz§l, ami az ¥T 

anyapartner SC-RN-§z enzimj®t saj§tk®nt ismeri fel. Mindezen adatok alapj§n egy®rtelmŤen 

igazoltuk, hogy az ¥T fenot²pust okoz· SC-haplot²pus az S8-haplot²pus SFB g®nj®ben 

bekºvetkezett mut§ci· hat§s§ra alakult ki, vagyis SC=S8ô, amit az SFB8-all®lszekvencia 

meghat§roz§s§val is igazoltunk (Hal§sz ®s mts., 2007b; Hal§sz, 2007a). 

 

2.8. Az S-l·kusz evol¼ci·s tºrt®nete 

A ribonukle§zok sz§mos ®lettani folyamatban vesznek r®szt az RNS-

metabolizmust·l kezdve a DNS-replik§ci·n, g®nszab§lyoz§son §t a mikroorganizmusok 

elleni v®delemig sz®leskºrŤ mŤkºd®si spektrummal (MacIntosh ®s mts., 2010), emiatt ¼n. 

szupercsal§dot alkotnak. Funkci·juk alapj§n az egysz§l¼ RNS-t (ssRNS) has²t· transzfer§z 

t²pus¼, oligo- vagy mononukleotidokat eredm®nyezŖ ribonukle§zok h§rom alcsal§dba 
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sorolhat·k (Luhtala ®s Parker, 2010): RN-§z A, RN-§z T1 ®s RN-§z T2. Az RN-§z A 

pirimidin-specifikus enzim, mŤkºd®si optimuma a l¼gos tartom§nyba esik (pH 7-8), a 

gerincesek kºr®ben nagyon nagy sz§mban fordul elŖ. A csoport nev®t a legismertebb ®s 

legtºbbet tanulm§nyozott szarvasmarha hasny§lmirigy ribonukle§zr·l kapta. Az RN-§z T1 

alcsal§d szint®n l¼gos, optim§lis pH tartom§nya 7-8, guanilsav-specifikus (guanozin-

monofoszf§t), gomb§kban ®s bakt®riumokban fordul elŖ. A T2 csoportba tartoz· enzimek 

savas kºzegben mŤkºdnek, 4-5 pH tartom§nyban, adenilsav-specifikusak (adenozin-

monofoszf§t), szinte minden ®lŖl®nyben elŖfordulnak: §llatokban, nºv®nyekben, 

gomb§kban, v²rusokban ®s bakt®riumokban is. Endonukle§zok, az §ltaluk kataliz§lt reakci· 

v®geredm®nyek®nt nukleozid-3ô-foszf§tok keletkeznek 2ô,3ô-ciklikus foszf§t ®s 3ô-foszfo-

oligonukleotid kºztiterm®kekkel (Irie, 1999; Hillwig ®s mts., 2011). A T2 alcsal§d h§rom 

oszt§lyra bonthat·: az I. oszt§lyba szºvetspecifikus ®s funkcion§lisan sz®leskºrŤ hat§ssal 

b²r· enzimek, a II. oszt§lyba a biotikus ®s abiotikus stresszv§laszban r®sztvevŖ enzimek 

tartoznak, a z§rvatermŖkben fordulnak elŖ, m²g a III. oszt§lyban a term®keny¿l®si 

folyamatokban fŖszerepet j§tsz· S-ribonukle§zok tal§lhat·k, melyeket eddig csak 

k®tszikŤekben azonos²tottak (Ramanauskas ®s Igiĺ, 2017). 

S-RN-§z alap¼ GSI rendszer mŤkºdik ºt nºv®nycsal§dban: Solanaceae, 

Plantaginaceae, Rosaceae, Rutaceae, Rubiaceae ®s Cactaceae (Franklin-Tong ®s Franklin, 

2003; McClure ®s Franklin-Tong, 2006; Ramanauskas ®s Igic, 2021; Vieira ®s mts., 2021; 

Zhao ®s mts., 2022). Filogenetikai vizsg§latok arra utalnak, hogy ez a molekul§ris alap¼ 

GSI rendszer kºzºs evol¼ci·s eredetŤ, amely kb. 120 milli· ®vvel ezelŖtt alakult ki (Igic ®s 

Kohn, 2001; Steinbachs ®s Holsinger, 2002; Vieira ®s mts., 2007; Nowak ®s mts., 2011). A 

bibe- ®s pollenkomponens g®nek koevol¼ci·s mint§zatot mutatnak, hiszen ennek hi§ny§ban 

az inkompatibilit§si jelleg elveszne (Kubo ®s mts., 2010). Az elm¼lt ®vekben sz§mos faj 

teljes genomszekvenci§ja v§lt ismertt®, ami lehetŖs®get adott az S-l·kusz evol¼ci·s 

tºrt®net®nek vizsg§lat§ra. Lv ®s mts. (2022) nemr®g 81 nºv®nyi genom elemz®s®t v®gezt®k 

el filogenetikai szempontb·l a T2-RN-§zokra f·kusz§lva. ¥sszesen 785 T2-RN-§z g®nt 

tal§ltak, a fejletlenebb nºv®nyekben kisebb sz§mban (alg§k, moh§k ®s p§fr§nyok), m²g a 

k®tszikŤekben g®nduplik§ci·s esem®nyek miatt j·val nagyobb sz§mban. Az elŖfordul§suk 

alapj§n a III. oszt§lyba tartoz· S-ribonukle§zok a leg¼jabb eredetŤek, Ălegfiatalabbakò a T2 

alcsal§dban, ®s nagy val·sz²nŤs®ggel az I/II. oszt§lyba tartoz· g®nekbŖl sz§rmaznak. A 

teljes genom vagy adott kromosz·mar®gi·k duplik§ci·j§nak hat§s§ra megtºrt®nt az S-

l·kusz duplik§ci·ja is, ami az ¥M mechanizmus elveszt®s®t jelenthette egy rºvid idŖre, ami 

azt§n az egyik l·kusz inaktiv§ci·j§val vagy del®ci·j§val vissza§llt pl. a Plantaginaceae 

csal§dban (Zhao ®s mts., 2022). Makro- ®s mikroszint®nia vizsg§latok alapj§n az S-RN-§zok 

kor§bban jelentek meg, mint hogy a ma ismert Rosaceae fajok kialakultak volna. Ennek 

kºvetkezm®nye, hogy az egyes fajok kºzºtti interspecifikus szekvenciahasonl·s§g nagyobb 

m®rt®kŤ, mint a fajokon bel¿li (a k¿lºnbºzŖ all®lok kºzºtti) intraspecifikus hasonl·s§g, ami 

az ¼n. transzspecifikus evol¼ci· jelens®g®t mutatja (Richman ®s Kohn, 1996). 

A Rosoideae ®s Amygdaleae fajok S-l·kuszait jelentŖs m®rt®kŤ szint®nia jellemzi, 

m²g a Malinae fajokban tºbb v§ltoz§s tºrt®nt. A kºrte- ®s almafajok Ŗsi F-box g®nje 

(Ăancestral F-boxò) nagyon hasonl· az Ŗsi Rosoideae ®s Amygdaleae F-box g®nhez, amely 

az S-RN-§z g®nnel szoros kapcsolts§gban §ll. A Malinae fajokban j·val nagyobb sz§mban 

fordulnak elŖ az SLF g®nek, mint a Rosoideae ®s Amygdaleae fajokban, vagyis tºbb 

duplik§ci·s esem®ny ®rintette ezen g®neket, ami a felismer®si rendszerben alapvetŖ 

k¿lºnbs®get eredm®nyezett (Lv ®s mts., 2022). A nºv®nyi F-box g®nek evol¼ci·j§val 

foglalkoz· tanulm§nyok arra utalnak, hogy a nagyon gyakori g®nduplik§ci·s esem®nyeket 

viszonylag gyors diverzifik§ci· kºvette (Gagne ®s mts., 2002; Yang ®s mts., 2008, 

Morimoto ®s mts., 2015; Akagi ®s mts., 2016). Ez az evol¼ci·s mint§zat fontos szerepet 

j§tszott az F-box g®nek szupercsal§dj§ban az elt®rŖ funkci·k kialakul§sakor (Xu ®s mts., 

2009). A duplik§lt g®nek sorsa a kºvetkezŖ evol¼ci·s modellek alapj§n alakulhat tov§bb: 

pszeudogeniz§ci· (funkci·veszt®s) (Moore ®s Purugganan, 2005), szub-funkcionaliz§ci· 
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(az eredeti funkci· feloszt§sa a duplik§lt g®nek kºzºtt) (Cusack ®s Wolfe, 2007) ®s neo-

funkcionaliz§ci· (¼j funkci· kialakul§sa) (Blanc ®s Wolfe, 2004). 

Tekintve, hogy a Rosaceae nºv®nycsal§don bel¿l elŖfordul mind nem-saj§t 

(Malinae), mind saj§t felismer®si rendszer (Amygdaleae), sz§mos hipot®zis keletkezett arra 

vonatkoz·an, melyik alakult ki kor§bban. A kºzelm¼ltban arr·l sz§moltak be, hogy a Rosa 

S-l·kusz§ban tºbb F-box g®n tal§lhat·, ami arra utalt, hogy ezek a fajok az 

almaterm®sŤekhez hasonl·an szint®n nem-saj§t felismer®si SI rendszerrel rendelkeznek 

(Vieira ®s mts., 2021). F®l ®v eltelt®vel Du ®s mts. (2021) tiszt§zt§k, hogy szint®n a 

Rosoideae alcsal§dba tartoz· Fragaria eset®n S-RN-§zoknak gondolt g®nek val·j§ban olyan 

T2-RN-§zokat k·dolnak, amelyek az ºnmeddŖs®g kialak²t§s§ban nem j§tszanak szerepet, 

²gy a kºzel¿kben tal§lhat· F-box g®nklaszter sem az S-l·kusz r®sze. Mindezek alapj§n 

jelenleg m®gis az l§tszik a legval·sz²nŤbbnek, hogy az Ŗsi Rosaceae SI rendszer saj§t 

felismer®si t²pus¼ volt ®s a Malus/Pyrus/Sorbus fajokra jellemzŖ nem-saj§t felismer®si 

rendszer k®sŖbb jºtt l®tre, Ăde novoò jelent meg. Ezt az a t®ny is al§t§masztja, hogy a 

Fragaria ®s Rosa S-RN-§zok nagyon hasonl·k a Prunus S-RN-§z g®nekhez (Aguiar ®s mts., 

2015; Vieira ®s mts., 2021). 

 

2.9. Az S-genot²pus meghat§roz§s§nak m·dszerei 

AlapvetŖen n®gyf®le m·dszer §ll rendelkez®sre az S-genot²pus meghat§roz§s§hoz, 

melyek kºz¿l kettŖ a klasszikus, fenot²pusos vizsg§latok, kettŖ pedig a molekul§ris, 

kºzvetlen¿l a genot²pus azonos²t§s§ra alkalmas elj§r§sok kºz® tertozik. Az S-l·kuszb·l 

sz§rmaz·, sok szekvenci§nak kºszºnhetŖen ma m§r t¼lnyom·r®szt a PCR-alap¼ ILP 

m·dszert ®s a DNS-szekvenci§k elemz®s®t haszn§lj§k vil§gszerte, de a fenot²pus 

megerŖs²t®s®hez a pollentºmlŖ-nºveked®s mikroszk·pos vizsg§lat§t, illetve a szabadfºldi 

keresztez®seket is gyakran alkalmazz§k m®g napjainkban is (Ortega ®s Dicenta, 2004; 

Hal§sz ®s HegedŤs, 2006). 

 

2.9.1. Szabadfºldi ir§ny²tott megporz§s ®s a gy¿mºlcskºtŖd®si ar§ny vizsg§lata 

A molekul§ris alapok ismerete n®lk¿l hossz¼ idŖn kereszt¿l a szabadfºldi vizsg§lat 

volt az egyetlen lehetŖs®g a term®keny¿l®si rendszerek jellemz®s®re. B§r a m·dszer 

egyszerŤen kivitelezhetŖ, sz§mos h§tr§nya van. Az ºnterm®keny¿l®si k®pess®g igazol§s§ra, 

illetve a k¿lºnbºzŖ fajtakombin§ci·k kompatibilit§si vizsg§lat§ra is alkalmas. A 

pollenszemek begyŤjt®s®t kºvetŖen a h²mnŖs vir§gok kasztr§l§sa ut§n ir§ny²tott m·don, 

k®zzel tºrt®nik a megporz§s. Kb. 8-10 h®t eltelt®vel a gy¿mºlcskºtŖd®si ar§ny m§r 

kisz§molhat· (Nyujt· ®s mts., 1985; Guerriero ®s Bartolini, 1995). A m·dszer olcs·, nem 

t¼l idŖig®nyes, b§r a kºzvetlen eredm®nyre k®t h·napot kell v§rni. Ha nemcsak a 

term®keny¿l®si fenot²pust szeretn®nk meg§llap²tani, hanem az S-genot²pust is meg akarjuk 

hat§rozni, akkor az a gy¿mºlcsf§k eset®ben hossz¼ ®veket vesz ig®nybe. Sz§mos 

kombin§ci·ban kell a tesztkeresztez®seket elv®gezni, r§ad§sul a pontos genot²pus 

meghat§roz§s§hoz az ut·dok egyik sz¿lŖvel tºrt®nŖ visszakeresztez®s®re, illetve az ut·dok 

egym§s kºzºtti keresztez®s®re is sz¿ks®g van (2. t§bl§zat), ami a termŖre fordul§s idej®t 

figyelembe v®ve ak§r 8 ®v is lehet. A csonth®jas fajokra nem jellemzŖ a partenokarpia, de 

az almaterm®sŤekn®l gyakori jelens®g, ²gy a term®sek magvainak megsz§ml§l§s§val mindig 

ellenŖrizni kell, hogy t®nylegesen tºrt®nt-e term®keny¿l®s (Burgos ®s mts., 1993; Ny®ki, 

1996; Hal§sz ®s HegedŤs, 2006). Nagy neh®zs®get jelent a kºrnyezeti t®nyezŖk befoly§sol· 

hat§sa, mert mind a hŖm®rs®klet (fŖleg az alacsony), mind a csapad®k torz²thatja, vagy ak§r 

tºnkre is teheti (pl. tavaszi fagyk§r) a vizsg§latok eredm®ny®t. A hat®kony megporz§si 

idŖszak (EPP: effective pollination period) pontos meghat§roz§sa is kritikus r®sze a 

munkafolyamatnak (Sanzol ®s Herrero, 2001; Ortega ®s mts., 2004; 2007; Fotiric Aksic ®s 

mts., 2022). 
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2. t§bl§zat: Az S1S2 Ĭ S3S4
 
keresztez®s eredm®nye n®gyf®le ut·d 1:1:1:1 ar§nyban. Az ut·dok 

egym§s kºzºtti keresztez®s®bŖl sz§rmaz· genot²pusok ar§nya 

 

Crane ®s Lawrence 1929-ben publik§lt§k, hogy 19 cseresznyefajt§t ir§ny²tott 

keresztez®sekkel soroltak be 5 inkompatibilit§si csoportba (CIG). K®sŖbb Matthews ®s Dow 

(1969) kieg®sz²tett®k az el®rhetŖ ºsszes inform§ci·val, ²gy m§r 140 fajta S-genot²pusa volt 

ismert 10 inkompatibilit§si csoportb·l. Mandul§n§l 1922-ben indultak el a szabadfºldi 

vizsg§latok ®s elŖszºr kettŖ, majd m®g tov§bbi k®t csoport v§lt ismertt® (Tufts ®s Philip, 

1922; Kester ®s mts., 1994). Az elsŖ kajszi inkompatibilit§si csoportot 1996-ban hat§rozt§k 

meg (Egea ®s Burgos, 1996). Magyarorsz§gon Ny®ki ®s Szab· 1968 ®s 1991 kºzºtt hat 

Prunus faj 93 fajt§j§val, ºsszesen 340 kombin§ci·ban v®geztek szabadfºldi term®keny¿l®si 

vizsg§latot (Ny®ki ®s Szab·, 1996). 

 

2.9.2. Mikroszk·pos pollentºmlŖ-nºveked®si vizsg§latok 

A szabadfºldi vizsg§latok kºrnyezeti t®nyezŖk §ltali befoly§solts§g§t kik¿szºbºli a 

pollentºmlŖ (PT) nºveked®s®nek mikroszk·pos monitoroz§sa. A vizsg§land· kombin§ci·k 

keresztez®se laborat·riumban hajtatott vir§gokon elv®gezhetŖ. A k®zi megporz§st kºvetŖen 

48 ·ra m¼lva a bib®k begyŤjthetŖk ®s fest®s ut§n a PT l§that·v§ tehetŖ UV-fluoreszcens 

mikroszk·ppal. A teljes vizsg§lat laborat·riumban v®gezhetŖ, ²gy semmif®le kºrnyezeti 

hat§s nem g§tolja a munk§t, tov§bb§ nem kell 8 hetet v§rni az eredm®nyre. H§tr§nya, hogy 

ugyancsak termŖkor¼ f§k eset®ben v®gezhetŖ el, illetve technikai felszerelts®g ®s tapasztalat 

sz¿ks®ges a pontos kivitelez®shez (Hal§sz ®s HegedŤs, 2006). 

A PT egyetlen speci§lis sejt, amelynek a gyors nºveked®s sor§n kimer¿lŖ r®szeit 

kall·zlefŤzŖd®sek v§lasztj§k el, ennek kºvetkezt®ben a sejtorganellumok a nºvekvŖ cs¼csi 

r®szbe koncentr§l·dnak (Franklin-Tong ®s Franklin, 2003). Martin (1959) dolgozta ki azt a 

fest®si elj§r§st, aminek az alapjait ma is haszn§lj§k. A kall·z anilink®kkel megfesthetŖ, ²gy 

a teljes PT l®trafok-szerŤ megjelen®se UV-fluoreszcens mikroszk·ppal kºvethetŖ. A 

begyŤjtºtt bib®k fix§l· oldata formalin: 80% alkohol: ecetsav 1:8:1 ar§ny¼ elegye. A 

m·dszert a csonth®jas fajok kºz¿l elsŖk®nt mandul§n§l haszn§lt§k (Socias i Company, 

1976; Ben-Nijima ®s Socias i Company, 1995; Ortega ®s mts., 2002; L·pez ®s mts., 2004). 

K®sŖbb tºbb faj eset®ben is hat®konynak bizonyult: csereszny®n®l (Cachi ®s mts., 2014; 

Radiļeviĺ ®s mts., 2016), meggyn®l (Lansari ®s Iezzoni, 1990; Ceroviĺ ®s Ruģiĺ, 1992; 

Yamane ®s mts., 2003a), kajszin§l (Austin ®s mts., 1998; Hal§sz ®s mts., 2007b; Herrera ®s 

mts., 2018), valamint diploid ®s hexaploid szilv§kn§l (Sutherland ®s mts., 2008; Abdallah 

®s mts., 2019; Ceroviĺ ®s mts., 2021). 

 

2.9.3. Feh®rje-alap¼ m·dszer 

Amint azonos²tott§k a GSI rendszer bibekomponens feh®rjemolekul§j§t, lehetŖv® 

v§lt izoelektromos f·kusz§l§ssal ®s specifikus fest®ssel az egyes S-RN-§z izoenzimek 

kimutat§sa, ²gy a kºzvetlen S-genotipiz§l§s is. A m·dszer nagy elŖnye az all®lterm®kek 

azonos²t§sa, amelyhez nem kell tºbbf®le keresztez®si kombin§ci·. H§tr§nya, hogy 

ugyancsak termŖkor¼ f§k eset®ben v®gezhetŖ el, mert csak a bibeszºvetbŖl izol§lhat·k az 
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S-RN-§zok. ĉgy mintagyŤjt®sre ®vente egy alkalommal, vir§gz§skor van lehetŖs®g. A 

megb²zhat· eredm®ny ®rdek®ben kontrollfajt§k haszn§lata is sz¿ks®ges lehet (Hal§sz ®s 

HegedŤs, 2006; Yamane ®s Tao, 2009). Az S-RN-§z feh®rj®k kºzºtt jelentŖsebb m®retbeli 

elt®r®s nincs, viszont az all®lspecificit§s miatt az aminosav-ºsszet®telben k¿lºnbs®gek 

mutatkoznak, amelyek izoelektromos-f·kusz§l§ssal tºrt®nŖ elv§laszt§st kºvetŖen 

detekt§lhat·k. Az S-RN-§zok izoelektromos pontja a l¼gos tartom§nyba esik (Sassa ®s mts., 

1992). K®sŖbb a legtºbb esetben ¼n. nem egyens¼lyi izoelektromos f·kusz§l§st v®geztek 

(NEpHGE: non-equilibrium pH gradient electrophoresis), ami szint®n a kat·d ir§ny§ba 

tºrt®nŖ futtat§st jelent, de a feh®rj®k nem ®rik el az izoelektromos pontjukat (Lopez, 1999). 

Az al§bbi csonth®jas fajokn§l sikeresen v®gezt®k el az S-genot²pusok meghat§roz§s§t ezzel 

a m·dszerrel: kajszi (Burgos ®s mts., 1998; Hal§sz ®s mts., 2005), mandula (Certal ®s mts., 

2002; Boġkoviĺ ®s mts., 2003; Kamali ®s mts., 2010), Ŗszibarack (HegedŤs ®s mts., 2006), 

meggy (Yamane ®s mts., 2001; Tobutt ®s mts., 2004) ®s cseresznye (Yamane ®s mts., 2001). 

 

2.9.4. A DNS-alap¼ m·dszerek 

A legelterjedtebb ®s legtºbb elŖnnyel rendelkezŖ m·dszer az S-genot²pus 

meghat§roz§s§ra a PCR-markerek haszn§lata. FŖ elŖnye, hogy DNS-alap¼, ²gy b§rmilyen 

nºv®nyi szºvetbŖl elv®gezhetŖ, m®g a juvenilis kor¼ f§k vagy ak§r a cs²ranºv®nyek eset®ben 

is. A m·dszert a kºrnyezeti t®nyezŖk sem befoly§solj§k, az eredm®nyek nagyon gyorsan 

ki®rt®kelhetŖk ®s a nemzetkºzi adatb§zisok haszn§lat§val nincs sz¿ks®g kontrollfajt§kra. Đj 

S-all®lok azonos²t§s§t is lehetŖv® teszi (Mu¶oz-Sanz ®s mts., 2020). Ćltal§ban az S-RN-§z 

g®n vizsg§lat§n alapul, de sok esetben az SFB g®n markerez®s®re is sz¿ks®g van. Fajonk®nt 

elt®rŖ, hogy h§ny PCR-vizsg§lat alapj§n §llap²that· meg a pontos genot²pus, mert att·l f¿gg 

az eredm®ny, hogy a funkci·veszt®ses mut§ci·k milyen m·dszerrel detekt§lhat·k. 

AlapvetŖen k®tf®le ¼ton zajlik a markerez®s: a g®nek konzerv§lt r®gi·ira, illetve a 

specificit§s®rt felelŖs r®gi·kra tervezett primerek haszn§lat§val. ElŖbbi esetben ¼n. 

konszenzus (degener§lt), ut·bbi esetben all®lspecifikus primerekkel dolgozunk. A 

konszenzus primerek egyszerre tºbb all®l kimutat§s§ra alkalmasak kodomin§ns m·don, m²g 

az all®lspecifikusokkal csak egyetlen all®l jelenl®te bizony²that· (Hal§sz ®s mts., 2006; 

Herrera ®s mts., 2020). 

A Prunus S-RN-§z g®n k®t intront tartalmaz, melyek m®rete all®lspecifikus m·don 

v§ltozik (Tamura ®s mts., 2000; Sonneveld ®s mts., 2001; W¿nsch ®s Hormaza, 2004). Ez a 

m®retbeli variabilit§s lehetŖv® teszi az ¼n. ILP (Intron Length Polymorphism: intronhossz-

polimorfizmus) markerez®si technik§t. A jelens®g nem egyedi, m§s g®nekn®l is elŖfordul, 

ahol szint®n az intronokat hat§rol· konzervat²v exonszekvenci§kra tervezett primerekkel a 

m®retbeli k¿lºnbs®gek alapj§n elt®rŖ PCR-mint§zat nyerhetŖ, pl. a ɓ-tubulin g®n (Braglia 

®s mts., 2010), k¿lºnbºzŖ transzportfeh®rj®ket k·dol· g®nek (Gupta ®s mts., 2012), a mac-

1 aktin g®n (Daguin ®s mts., 2001), a lignin bioszint®zis CH4 (fah®jsav-4-hidroxil§z) g®nje 

(Triest ®s mts., 2009), a diketid-CoA-szint§z g®n (Liu ®s mts., 2022) vagy a CHD1 (Chromo-

Helik§z DNS-kºtŖ feh®rj®t k·dol·) g®n (Kroczak ®s mts., 2022). A PIP adatb§zisban 

(potential intron polymorphism) 59 nºv®nyfaj genomj§r·l ®rhetŖ el adat olyan g®nek 

tekintet®ben, melyek lehets®ges intronhossz-polimorfizmust mutatnak (Yang ®s mts., 

2007). 

A Prunus S-RN-§z g®n m§sodik intronja szinte minden esetben nagyobb m®retŤ, 

mint az elsŖ, ®s a m®retbeli k¿lºnbs®gek agar·z g®lelektrofor®zissel kimutathat·k 

(Sonneveld ®s mts., 2006). Tao ®s mts. (1999) terveztek elsŖk®nt Prunus-specifikus 

konszenzus primereket cseresznye cDNS-szekvenci§k alapj§n. A Pru-T2, Pru-C2 ®s Pru-

C4R primereket az·ta is gyakran haszn§lj§k, esetenk®nt m§s primerekkel kombin§lva: 

jap§nszilv§n§l (Jun ®s mts., 2007), kajszin§l (Donoso ®s mts., 2009; Herrera ®s mts., 

2018a;b), jap§nkajszin§l (Tao ®s mts., 2000), eur·pai szilv§n§l (Kota-Dombrovska ®s Lacis, 

2013), csereszny®n®l (Yamane ®s mts., 2000; Erdem ®s mts., 2021) ®s mandul§n§l (Sharafi 

®s mts., 2009). K®sŖbb Sonneveld ®s mts. (2003) cseresznyefajt§kra terveztek az 1. 
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(PaConsI) ®s a 2. intronr®gi· (PaConsII) C2-C5 kºzºtti szakasz§nak amplifik§l§s§ra 

alkalmas primerp§rokat. Hat®konys§gukat mutatja, hogy m§s fajokn§l is j·l alkalmazhat·k 

voltak, pl. mandul§n§l (Rahemi ®s mts., 2010), eur·pai szilv§n§l (Hal§sz ®s mts., 2014b) ®s 

kajszin§l (Yilmaz ®s mts., 2016). Egy ®vvel k®sŖbb Sutherland ®s mts. (2004) az el®rhetŖ 

ºsszes Prunus szekvencia alapj§n megtervezt®k az EM jelŤ primerk®szletet (EM: az ĂEast 

Mallingò Kutat·int®zet ut§n) az S-RN-§z C2, C3 ®s C5 r®gi·ira. Mind a mai napig a 

leggyakrabban haszn§lt primerekk® v§ltak, mert a legtºbb all®l egyidejŤ kimutat§s§ra 

alkalmasak a csonth®jas fajok kºzºtt (Ruiz ®s mts., 2018; Boubakri ®s mts., 2021; Kivistik 

®s mts., 2022). 

Az elsŖ intron m®ret®t kisebb elt®r®sek jellemzik all®lonk®nt (n®h§ny bp is lehet), 

amely agar·z g®lelektrofor®zissel nem mutathat· ki. Az SSR-markerez®sn®l haszn§lt 

m·don azonban a forward primer fluoreszcens jelºl®s®vel a pontos fragmentumm®ret 

automata szekven§torral meghat§rozhat·. Az egyes m®retek hozz§rendelhetŖk egy-egy 

all®lhoz, amely tov§bb pontos²tja az S-genotipiz§l§st. Ennek megfelelŖen mindk®t 

intronr®gi· vizsg§lata sz¿ks®ges az S-all®l meghat§roz§s§hoz (Ortega ®s mts., 2005; 

Sonneveld ®s mts., 2006; Herrera ®s mts., 2018b; Abdallah ®s mts., 2019). Amennyiben az 

ismert all®lokt·l elt®rŖ m®ret mutatkozik, akkor val·sz²nŤleg egy addig nem azonos²tott 

all®l van jelen, melynek megerŖs²t®s®hez szekven§l§sra van sz¿ks®g. A cseresznye SFB 

intronm®retek ºsszehasonl²t§s§val kider¿lt, hogy ezekre szint®n jellemzŖ a 

m®retpolimorfizmus, ²gy a Vaughan ®s mts. (2006) §ltal tervezett primereket ¼jabb 

genotipiz§l§si lehetŖs®gk®nt kºzºlt®k. Javaslatuk szerint az S-RN-§z 1. intronnal egy¿tt, 

multiplex PCR alkalmaz§s§val nagy egyedsz§m¼ popul§ci· gyors szelekt§l§s§ra is 

hat®konyan haszn§lhat·. 

A konszenzus primerek nagy elŖnye, hogy egyszerre tºbb all®l kimutat§s§ra 

alkalmasak, r§ad§sul a Prunus nemzets®gben minden faj eset®ben j·l haszn§lhat·k 

megfelelŖ PCR-optimaliz§ci·t kºvetŖen. Ugyanakkor elŖfordulhat egyes heterozig·ta 

genot²pusokn§l az ¼n. preferenci§lis vagy szelekt²v amplifik§ci·, ami miatt diploidokn§l 

kettŖ helyett egy, poliploidokn§l pedig a ploidszintn®l kevesebb sz§m¼ all®l jelenik meg. 

Ennek oka lehet a primerek illeszked®s®nek elt®rŖ m®rt®ke, ami ha nagyon m§s a k¿lºnbºzŖ 

all®lok kºzºtt, csak az egyik amplifik§l·dik (Walsh ®s mts., 1992; Brace ®s mts., 1993). 

Probl®m§t okozhat az is, ha az intronm®ret kifejezetten nagy (tºbb ezer bp), mert akkor a 

hagyom§nyos PCR kºr¿lm®nyek nem megfelelŖk. Ez esetben ¼n. Ălong PCRò protokollra 

van sz¿ks®g, illetve olyan polimer§zra, amely nagyobb fragmentumok amplifik§l§s§ra is 

alkalmas (Sonneveld ®s mts., 2003; Vilanova ®s mts., 2005). ElŖfordulhat az is, hogy PCR-

mell®kterm®kek keletkeznek egyes all®lok eset®ben. Ennek oka lehet a DNS m§sodlagos 

szerkezete, ami elŖseg²theti a polimer§z Ăugr§l§s§tò (jumping) a PCR sor§n, illetve tºbb 

intronban tal§ltak mikroszatellit r®gi·kat, repetit²v szekvenci§kat, ami szint®n okozhat extra 

amplikonokat (Romero ®s mts., 2004). Ezen probl®m§k kik¿szºbºlhetŖk all®lspecifikus 

primerek alkalmaz§s§val. 

A gy¿mºlcsf§k kºr®ben az alma volt az elsŖ faj, amelyn®l DNS-alap¼ S-

genotipiz§l§st v®geztek: a bibeszºvetbŖl izol§lt mRNS-bŖl a cDNS-szekvenci§kra 

all®lspecifikus primereket terveztek (Broothaerts ®s mts., 1995; Janssens ®s mts., 1995). Ezt 

az elj§r§st kºvetve k®sz²tettek elsŖk®nt mandulaall®lokra (Tamura ®s mts., 2000; Ma ®s 

Oliviera, 2001), majd cseresznyeall®lokra specifikus primereket a Prunus nemzets®gben 

(Sonneveld ®s mts., 2001). A specifikus primerek §ltal§ban az RHV ®s az intronr®gi·kba 

kºtŖdnek ®s kb. 500 bp alatti DNS-szakaszt amplifik§lnak (Schuster ®s mts., 2007; Szikriszt 

®s mts., 2013; G·mez ®s mts., 2019). Az all®lspecifikus primerek h§tr§nya, hogy az all®l 

hi§nya eset®n nincs PCR-term®k, amely bizonytalans§got is jelenthet maga a reakci· 

sikeress®g®t tekintve. Ezt a probl®m§t oldja fel egy ¼n. belsŖ kontroll haszn§lta, egy olyan 

primer®, amely valamelyik h§ztart§si g®nhez kºtŖdve azonos, de az S-all®lra specifikus 

primerek amplikonj§t·l elt®rŖ m®retŤ fragmentumot eredm®nyez mindegyik mint§ban. 

Multiplex PCR-rel egy l®p®sben ºsszem®rhetŖ, de figyelembe kell venni, hogy a specifikus 
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S-RN-§z fragmentum m®ret®tŖl j·l megk¿lºnbºztethetŖ legyen a kontroll term®k ®s a 

k¿lºnbºzŖ primerek alkalmasak legyenek (hŖm®rs®kleti profil ®s szekvencia alapj§n) egy 

reakci·ban tºrt®nŖ felhaszn§l§sra. Sonneveld ®s mts. (2003) a fenilalanin-amm·nia-li§z 

(PAL1) enzim g®nj®re terveztek j·l mŤkºdŖ IC jelŤ (internal control) primereket, melyek 

1036 bp m®retŤ fragmentumot amplifik§lnak, vagyis minden all®lspecifikus term®kn®l 

nagyobbat.  

A funkci·veszt®ses all®lok kimutat§sa minden esetben att·l f¿gg, hogy milyen 

mut§ci·s esem®ny tºrt®nt. Az ºsszes faj tekintet®ben ezekre az all®lokra k¿lºn marker 

kidolgoz§s§ra volt sz¿ks®g, mert gyakran m®g az eredeti, vad t²pus¼ all®l is megtal§lhat· a 

popul§ci·ban, ²gy att·l (is) meg kell k¿lºnbºztetni. Meggy eset®ben a PPM S1ô-all®l 615 bp 

m®retŤ inszerci·t tartalmaz, amely az eredeti, vad t²pus¼ all®lra tervezett specifikus 

primerekkel kimutathat·, mert 768 bp m®retŤ term®k jelenik meg az S1, valamint 1383 bp 

hossz¼s§g¼ az S1ô eset®ben, ²gy el®rhetŖ egy megb²zhat· kodomin§ns marker az S1ô 
kimutat§s§hoz (Tsukamoto ®s mts., 2008b). Az S6m-all®l detekt§l§s§ra tervezett 

all®lspecifikus PcS6 primerp§r kºzrefogja a funkci·veszt®st okoz· inszerci·t, ²gy S6 

eset®ben 192 bp, S6m eset®ben pedig 2907 bp hossz¼s§g¼ PCR-fragmentum amplifik§l·dik. 

Az S6-RN-§z m§sik funkci·k®ptelen form§ja az S6m2, amely 1 bp del®ci·t tartalmaz a g®n 

konzervat²v C2 r®gi·j§ban. Kimutatat§sa CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic 

Sequences) marker seg²ts®g®vel lehets®ges: a specifikus StyS6-F ®s S6-RNase-spR 

primerekkel felszapor²tott szakaszok a StyI restrikci·s enzim has²t§si mint§zat§ban 

k¿lºnbs®get mutatnak, mert az enzim az S6- ®s az S6m-all®lokn§l a fragmentumot 275 bp ®s 

20 bp darabokra has²tja, az S6m2 eset®ben pedig a felismerŖhely hi§ny§ban nem tud has²tani, 

²gy az amplikon m®rete v§ltozatlan (294 bp; az 1 bp del®ci· miatt 275+20-1 bp). Szint®n 

CAPS-marker k¿lºn²ti el az S13-, S13m- ®s S13ô-haplot²pusokat, ahol a MaeII restrikci·s 

enzim has²t·helye ®ppen a 23 bp del®ci·val ®rintett r®szbe esik (S13m). Viszont az S13ô-

haplot²pus a k·dol· r®gi·n bel¿l 1 bp szubsztit¼ci·t ®s egy korai stop kodont tartalmaz, ami 

az eredeti k®t DdeI has²t§si helyhez k®pest ²gy csak egyet tartalmaz (Tsukamoto ®s mts., 

2008b). Az S36-haplot²pusnak n®gy vari§nsa van, melyek all®lspecifikus primerekkel 

detekt§lhat·k (Tsukamoto ®s mts., 2010). 

Csereszny®n®l a PaSFB3 primerp§r csak az SFB3-all®lt szapor²tja fel, az S3ô-all®lt 

nem, mivel ezen all®l eset®ben a mut§ci· az SFB3 g®n del®ci·j§t id®zte elŖ (Sonneveld ®s 

mts., 2005). Az SFB4ô-haplot²pus 4 bp-nyi elt®r®s®nek kimutat§s§ra fragmentumhossz-

anal²zis alkalmazhat· (Kivistik ®s mts., 2022) illetve szerkesztettek egy olyan primert is, 

amely csak az SFB4ô-all®lhoz kapcsol·dik, de megb²zhat·s§ga vitatott (Mo ®s mts., 2005). 

Emellett m®g CAPS-marker is el®rhetŖ, mert k®t restrikci·s enzim (EcoRV ®s MboI) 

has²t·helye kºthetŖ a 4 bp-hoz (Ikeda ®s mts., 2004). Egy chilei kutat·csoport az ¥T 

genot²pusok gyors ®s hat®kony szelekci·ja ®rdek®ben HRM anal²zis alap¼ (High Resolution 

Melting: nagyfelbont§s¼ olvad§sgºrbe anal²zis) m·dszert dolgoztak ki, amely real-time 

PCR-k®sz¿l®kkel v®gezhetŖ el (Mu¶oz Espinoza ®s mts., 2017). 

A P. mume Sf-all®l kimutat§sa leggyakrabban az inszerci·hoz kºtŖdŖ specifikus 

primerrel tºrt®nik (Tao ®s mts., 2003). Ugyanakkor kifejlesztettek egy alternat²v elj§r§st is, 

amely LAMP-technik§val (Loop-Mediated Isothermal Amplification, hurok-kºzvet²tett 

izotermikus amplifik§ci·) v®gzi az ¥T magoncok szelekci·j§t (Habu ®s mts., 2006). 

Kajszifajt§k vizsg§lat§ra a PhD munk§m sor§n kidolgoztunk egy kodomin§ns 

markert, amellyel a homo- ®s heterozig·ta ¥T genot²pusok egyar§nt kimutathat·k. Az SFB 

g®n elej®tŖl a v®g®ig, szinte a teljes k·dol· r®szt amplifik§l· AprSFB-F1/R degener§lt 

primerp§rt 3 kajszi ®s 3 jap§nkajszi all®l szekvenci§ja alapj§n tervezt¿k meg. Miut§n a 

mut§ci·t hordoz· SFBC-all®l egy 358 bp-os inszerci·t tartalmaz, a primerek §ltal 

felszapor²tott fragmentum m®rete 1419 bp, m²g az inszerci·t nem tartalmaz·, eredeti all®l 

m®rete 1061 bp (Hal§sz ®s mts., 2007b). A mint§k egy egyszerŤ agar·zg®len tºrt®nŖ 

sz®tv§laszt§ssal ®rt®kelhetŖk.  
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2.10. Az Eur·p§ban termesztett gy¿mºlcsfajok S-all®l-rendszere 

2.10.1. Cseresznye (P. avium L.) 

A cseresznye genomja diploid, kromosz·masz§ma 2n=16. Az elsŖ inter-

inkompatibilit§si csoportot szabadfºldi keresztez®sek alapj§n hat§rozt§k meg (Crane ®s 

Lawrence, 1929). Az 1970-es ®vekre 160 fajta S-genot²pusa v§lt ismertt®, valamint hat all®lt 

²rtak le sz§mokkal jelºlve (S1ïS6) (Crane ®s Brown, 1937; Matthews ®s Dow, 1969). K®sŖbb 

eleinte a bibefeh®rj®k izoelektromos f·kusz§l§s§val, majd DNS-markerekkel tov§bbi ¼j 

all®lokat ®s genot²pusokat azonos²tottak (Boġkoviĺ ®s mts., 2000; Boġkoviĺ ®s Tobutt, 1996; 

Schuster, 2020). Jelenleg 67 inkompatibilit§si csoport ismert (IïLXVII), valamint az ¼n. 

univerz§lis donorok csoportja (0.), melyek a tºbbi fajt§val kompatibilisek. Schuster (2020) 

h§rom ®ve tett kºzz® egy §tfog· ®s nagyon informat²v, szintetiz§l· munk§t az ºsszes 

el®rhetŖ cseresznyefajta adatai alapj§n. E szerint jelenleg 1483 fajta S-genot²pusa ismert, 

melyeket besorolt a megfelelŖ csoportokba. ¥sszesen 91 ¥T cseresznyefajt§t rºgz²tett az 

SC jelŤ csoportban, 26 egyedi S-genot²pus¼t pedig az univerz§lis csoportban. Mindezid§ig 

22 k¿lºnbºzŖ all®lt azonos²tottak (Sonneveld ®s mts., 2001; 2003; W¿nsch ®s Hormaza 

2004; De Cuyper ®s mts., 2005; Vaughan ®s mts., 2008; Szikriszt ®s mts., 2013; Kivistik ®s 

mts., 2022), de a sz§moz§suk nem folyamatos, mert a le²r§s ut§n tºbb esetben a k¿lºnbºzŖ 
n®ven jelºlt all®lok azonosnak bizonyultak (S1, S2, S3, S4, S5, S6, S7, S9, S10, S12, S13, S14, S16, 

S17, S18, S19, S21, S22, S24, S27, S30, S37). Az S-all®lok t¼lnyom· tºbbs®ge vadon nºvŖ 

egyedekben is elŖfordul, kiv®ve az S5, mert azt csak termesztett fajt§kban tal§lt§k meg 

eddig, illetve ºt all®l csak a vadcseresznye popul§ci·kban volt kimutathat· (Vaughan ®s 

mts., 2008; Schuster, 2020). Az egyes fºldrajzi r®gi·k all®lgyakoris§g§ban elt®r®sek 

mutatkoznak, mert Eur·p§ban az S1, S3 ®s S6 a leggyakoribb, a Baltikumban S3, S6 ®s S9, 

Oroszorsz§gban S3, S5, S6, S17 ®s S30, Sv®dorsz§gban pedig csak az S1ïS6-all®lokat 

azonos²tott§k (Lacis ®s mts., 2008; Schuster 2012; Cachi ®s W¿nsch 2014; Ivanovych, 2016; 

Kivistik ®s mts., 2022). 

 

2.10.2. Mandula [P. dulcis (Mill.) D.A.Webb]  

A mandula genomja diploid, kromosz·masz§ma 2n=16. Mandula eset®ben is m§r a 

sz§zad elej®n elkezdŖdtek a term®keny¿l®si vizsg§latok szabadfºldi keresztez®sekkel ®s 

pollentºmlŖ-anal²zissel (Tufts ®s Philp, 1922; Pimienta ®s mts., 1983; Ben-Njima ®s Socias 

i Company, 1995). Az elsŖ k®t inkompatibilit§si csoportba a óNonpareilô (ScSd), illetve a 

óMissionô ®s a óLanguedocô (SaSb) fajt§k ker¿ltek (Tufts ®s Philp, 1922). K®sŖbb hat 

inkompatibilit§si csoportot §llap²tottak meg (Kester ®s mts., 1994), de az amerikai ®s 

eur·pai all®ljelºl®si rendszer kºzºtt k¿lºnbs®g volt, mert az elŖbbi csoportban az all®lokat 

sz§mokkal, m²g az ut·bbiban betŤkkel jelºlt®k (Crossa-Raynaud ®s Grasselly, 1985; Kester 

®s mts., 1994). Az elsŖ mandula S-RN-§z cDNS-szekvenci§kat Ushijima ®s mts. (1998) 

hat§rozt§k meg, az all®lokat alfabetikusan jelºlt®k (Sb, Sc ®s Sd). A szinonim elnevez®seket 

Boġkoviĺ ®s mts. (1997) tiszt§zt§k, miszerint: Sa = S5, Sb = S1, Sc = S7 ®s Sd = S8. A tov§bbi 

¼j all®lokat m§r sz§mokkal ²rt§k le (S6, S9ҍS23) IEF ®s NEpHGE, valamint PCR-anal²zis ®s 

DNS-szekvencia alapj§n (S24 S29) (Boġkoviĺ ®s mts., 1998; 1999; 2003; Ortega ®s mts., 

2005; 2006). Ortega ®s mts. (2005) az 1. intronr®gi· amplifik§ci·j§b·l nyert fragmentumok 

pontos m®ret®t elsŖk®nt kºzºlt®k az S-genotipiz§l§s hat®konys§g§nak ®rdek®ben. 

Amikor 2007-ben elkezdtem a mandula term®keny¿l®si vizsg§lat§t, ºsszesen 20 

inkompatibilit§si csoport (IïXX) volt ismert ®s az egyedi genot²pusokat bemutat·, §ltal§nos 

pollenad·k®nt haszn§lhat· fajt§kat tartalmaz· 0. csoport. ¥sszesen kºzel 120 fajt§t soroltak 

be ezen kateg·ri§kba (Ortega ®s mts., 2006).  
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2.10.3. Jap§nszilva (P. salicina Lindl.)  

A jap§nszilva genomja diploid, kromosz·masz§ma 2n=16. ElsŖk®nt a óSordumô 

(SaSb) fajta genot²pus§t hat§rozt§k meg (Yamane ®s mts., 1999). Az elsŖ 19 all®lt 

alfabetikusan jelºlt®k Sa-t·l Ss-ig (Beppu ®s mts., 2002; 2003; Guerra ®s mts., 2009; Hal§sz 

®s mts., 2007a; Yamane ®s mts., 1999), de sz§mokkal le²rt all®lsort is haszn§ltak (Sapir ®s 

mts., 2004; Zhang ®s mts., 2008b). A k®t jelºl®si rendszer kºzºtti szinonim§kat 2007-ben 

tiszt§ztuk, mely szerint: S3 = Sk, S4 = Sc, S5 =Se, S6 = Sf, emellett 49 fajt§t soroltunk be 7 

inkompatibilit§si csoportba (I-VII) (Hal§sz ®s mts., 2007a). Jelenleg 42 S-RN-§z all®l ®s 15 

SFB-all®l ismert, az inkompatibilit§si csoportok sz§ma 26, melyekbe ºsszesen 234 fajt§t 

soroltak be (Abdallah ®s mts., 2019; Guerra ®s mts., 2020). 

 

2.10.4. ŕszibarack (P. persica L. Batsch.) 

Az Ŗszibarack genomja diploid, kromosz·masz§ma 2n=16. Mivel az Ŗszibarack az 

egyetlen ¥T faj a nemzets®gben, ²gy az S-all®l-k®szlete nagyon elt®r a tºbbi Prunus faj®t·l. 

Az Ŗszibarack S-l·kusz§nak vizsg§lat§t nemzetkºzi szinten kutat·csoportunk nyitotta meg: 

k¿lºnbºzŖ eredetŤ, pomol·giai szempontb·l elt®rŖ fajt§k vizsg§lata sor§n mindºssze k®t S-

all®l volt azonos²that· NEpHGE ®s S-RN-§z-PCR alapj§n, szemben a tºbbi csonth®jas 

eset®ben le²rt 20ï50 all®llal (HegedŤs ®s mts., 2006). Egy ®vvel k®sŖbb Tao ®s mts. (2007) 

k®t mut§ns S-haplot²pust izol§ltak Ŗszibarackb·l, ®s kimutatt§k, hogy ezek eredeti v§ltozatai 

m§s Prunus fajokban (mandula ®s jap§nszilva) fellelhetŖk. K®sŖbb fŖk®nt d²szfak®nt ¿ltetett 

fajt§kban azonos²tott§k az S3- ®s S4-all®lokat, ®s kider¿lt, hogy mind a 4 haplot²pusn§l a 

pollenkomponensben bekºvetkezett mut§ci· id®zi elŖ az ¥T fenot²pust. Tao ®s mts. (2007) 

azonos²tottak egy olyan mut§ci·t is, amely az S2m-RN-§z enzimfeh®rje felhalmoz·d§s§t ®s 

aktivit§s§t akad§lyozza meg. A fajt§k t¼lnyom· tºbbs®ge homozig·t§nak bizonyult az S-

l·kuszban (HegedŤs ®s mts., 2006; Hanada ®s mts., 2014; Abdallah ®s mts., 2020). 

 

2.10.5. Meggy (P. cerasus L.) 

A meggy genomja tetraploid, kromosz·masz§ma 2n=32. A legtºbb meggyfajta 

ºnterm®keny¿lŖ, de elŖfordulnak kºzºtt¿k ºnmeddŖk is (Lansari ®s Iezzoni, 1990). Mivel 

a meggy a cseresznye (P. avium L.) (2n=2x=16) ®s a csepleszmeggy (P. fruticosa Pall.) 

(2n=4x=32) spont§n allotetraploid hibridje (Olden ®s Nybom, 1968; Brown ®s mts., 1996), 

S-all®l-k®szlete §tfed®st mutat a csereszny®vel. Sz§mos cseresznye S-haplot²pust mutattak 

ki a meggyfajt§kban (S1, S4, S6, S9, S12, S13, S14, S16, S34) (Yamane ®s mts., 2003b; Hauck ®s 

mts., 2006a; Tsukamoto ®s mts., 2006; Szikriszt ®s mts., 2013). £rdekes, hogy a 

meggyfajt§k §ltal hordozott tºbb cseresznye eredetŤ S-all®l funkci·veszt®se kimutathat· 

volt, m²g a cseresznyefajt§kban ugyenez all®koknak csak a funkci·k®pes v§ltozata van 

jelen. Ennek legval·sz²nŤbb magyar§zata, hogy a tetraploid meggy eset®ben egy 

funkci·veszt®ses mut§ci· nem okoz ºnterm®keny¿l®st, ²gy szelekci·s szempontb·l 

gyakorlatilag semleges hat§s¼ (Tsukamoto ®s mts. 2010; HegedŤs ®s mts., 2012). 

Funkci·k®ptelen all®lv§ltozatai vannak az S1-, S6-, S13- ®s S36-haplot²pusoknak. Emellett az 

al§bbi all®lokat eddig csak funkci·k®pes form§jukban mutatt§k ki: S4, S9, S12, S14, S26 ®s S35. 

Munk§nk megkezd®sekor 2010-ben ºsszesen 17 meggyfajta S-genot²pusa volt ismert, 

kºzt¿k az amerikai nemes²t®si programokban felhaszn§lt nyolc magyar fajt§® (Yamane ®s 

mts., 2001; 2003a; Hauck ®s mts., 2006a;b; Tsukamoto ®s mts., 2008a;b; 2010). A P. 

fruticosa eredetŤ all®lok az S26, S33, S35, S36a, S36b, S36b2 ®s S36b3 (Hauck ®s mts., 2006a; 

Tsukamoto ®s mts., 2006; 2010; 2008a). 
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2.10.6. Kajszi (P. armeniaca L.) 

A kajszi genomja diploid, kromosz·masz§ma 2n=16. Magyarorsz§gon Nyujt· ®s 

mts. (1985) szabadfºldi tesztkeresztez®seket v®gezve ®szlelt®k, hogy az ¼n. čri§s fajtakºrbe 

tartoz· fajt§k ºnmeddŖ fenot²pus¼ak (óCegl®di ·ri§sô, óSzegedi mammutô, óNagykŖrºsi 

·ri§sô ®s óLigeti ·ri§sô), ®s egym§st kºlcsºnºsen sem term®keny²tik. Ennek megfelelŖen ez 

az elsŖ ismert inter-inkompatibilit§si csoport (Szab· ®s Ny®ki, 1991). Tekintettel arra, hogy 

a nemzetkºzi szakirodalom figyelmen k²v¿l hagyta ezt a munk§t, az Egea ®s Burgos (1996) 

§ltal azonos²tott h§rom ®szak-amerikai fajt§b·l §ll· CIG-et (óLambertin-1ô, óGoldrichô ®s 

óHargrandô) publik§lt§k elsŖ csoportk®nt. Ezek a fajt§k pollentºmlŖ-anal²zissel ®s 

szabadfºldi keresztez®sekkel vizsg§lva semmilyen kombin§ci·ban nem adtak sikeres 

term®keny¿l®st. Mindez kºzºs S-genot²pusra utal, amit a sort megkezdve S1S2-k®nt jelºltek. 

K®sŖbb Burgos ®s mts. (1998) feh®rje alap¼ vizsg§lattal, nem egyens¼lyi izoelektromos 

f·kusz§l§ssal (NEpHGE) ®szak-amerikai ®s spanyol fajt§k bibemint§iban hat S-RN-§z 

izoenzimet v§lasztottak sz®t (S1ҍS6), melyek ºsszef¿gg®sbe voltak hozhat·k az 

inkompatibilit§ssal. N®gy ®vvel k®sŖbb azonos²tott§k az S7-all®lt (Alburquerque ®s mts., 

2002). Az S-RN-§z g®n intronjainak m®retbeli variabilit§s§t pontos adatokkal jellemezt®k 

mind a 7 ismert inkompatibilit§si, valamint az ºnterm®keny¿l®s®rt felelŖs SC-all®l eset®ben 

(Romero ®s mts., 2004; Vilanova ®s mts., 2005). 

PhD munk§m sor§n tov§bb bŖv²tett¿k az ismert kajszi S-all®lok sz§m§t, mert 

NEpHGE ®s PCR-vizsg§latokkal 13 inkompatibilit§si all®lt (S8ïS20) azonos²tottunk 

ºsszesen 14 orsz§gb·l, 4 ºkofºldrajzi csoportb·l sz§rmaz· 74 kajszi genot²pus elemz®s®vel 

(Hal§sz ®s mts., 2005; Hal§sz, 2007a). A pontos intronm®retek meghat§roz§s§val le²rtuk az 

egyes S-RN-§z all®lok szerkezeti jellemzŖit. ElsŖk®nt alkalmaztuk az S-RN-§z g®n 1. 

intronr®gi·j§t amplifik§l·, fluoreszcens fest®kkel jelºlt primerek §ltal nyert fragmentumok 

pontos m®retmeghat§roz§s§t automata szekven§tor seg²ts®g®vel, ami nagy elŖrel®p®st 

jelentett a kajszi S-genot²pusok meghat§roz§s§ban. Munk§nk eredm®nyek®nt elk®sz¿lt a 

kajszifajt§k kºlcsºnºs term®keny¿l®si viszonyait ºsszefoglal· t§bl§zat, mely 67 fajt§t sorolt 

3 inter-inkompatibilit§si csoportba (CIG) illetve az egyedi genot²pus¼ ºnmeddŖ ®s 

ºnterm®keny¿lŖ fajt§kat tartalmaz· univerz§lis pollenad·k csoportj§ba. Az čri§s fajtakºr 

tagjait mag§ba foglal·, kor§bban a nemzetkºzi szakirodalom §ltal mellŖzºtt 

inkompatibilit§si csoport l®tez®s®t megerŖs²tett¿k, S-genot²pus§t (S8S9) meghat§roztuk. Az 

elsŖ inkompatibilit§si csoportot k®t fajt§val bŖv²tett¿k, tov§bb§ a meghat§roztunk egy ¼j, 

k®t fajt§t tartalmaz· (III.) inkompatibilit§si csoportot. 

 

2.10.7. H§zi szilva (P. domestica L.) 

A h§zi szilva hexaploid: 2n=6Ĭ=48. Fajt§i kºzºtt egyar§nt ismertek ºnmeddŖ ®s 

ºnterm®keny¿lŖ t²pusok (Ny®ki ®s Szab·, 1996; Nikoliĺ ®s Milatoviĺ, 2010). A szilva S-

l·kusz§t elsŖk®nt Sutherland ®s mts. (2008) vizsg§lt§k h§rom S-RN-§z all®l (S5, S6 ®s S9) 

szekvenci§j§nak meghat§roz§s§val. M§s Prunus fajokon j·l mŤkºdŖ konszenzus primerek 

tesztel®s®vel Kota ®s L©cis (2013) 33 eur·pai szilvafajt§t elt®rŖ S-genot²pussal ²rtak le, de 

nem tal§ltak k¿lºnbs®get az ºnterm®keny¿lŖ ®s ºnmeddŖ genot²pusok kºzºtt. Egy elŖzetes 

felm®r®s sor§n az Eur·p§ban termesztett 16 n®pszerŤ fajta vizsg§latakor 18 k¿lºnbºzŖ S-

RN-§z all®lt azonos²tottunk, de a teljes szekvencia hi§ny§ban §tmenetileg alfabetikus 

jelºl®ssel k¿lºn²tett¿k el azokat SA-SS-ig (Hal§sz ®s mts., 2014b). Abdallah ®s mts. (2019) 

24 hexaploid fajta kºzºtt 16 k¿lºnbºzŖ S-genot²pust tal§ltak ®s az S-RN-§z all®lokat S1 S12-

ig nevezt®k el. A fajt§k t¼lnyom· tºbbs®g®ben n®gy k¿lºnbºzŖ all®lt detekt§ltak. Fernandez 

i Marti ®s mts. (2021) S17-ig folytatt§k az all®lsort, de mind a 17 all®lt ¼jk®nt ²rt§k le, ²gy az 

azt megelŖzŖ kutat·csoportok eredm®nyeit figyelmen k²v¿l hagyt§k. B§r ºsszef¿gg®st 

tal§ltak n®h§ny fajta eset®ben az S17-all®l jelenl®te ®s az ºnterm®keny¿lŖ fenot²pus kºzºtt, 

semmilyen magyar§zatot nem adtak arra vonatkoz·a, hogy milyen molekul§ris 

mechanizmus biztos²thatja a hexaploid genom¼ nºv®nyekben az ºnmeddŖs®g §ttºr®s®t. 
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Nincs adat arr·l, hogy poliploid fajokn§l egy all®lt ®rintŖ mut§ci· elŖfordul§sa a 

term®keny¿l®si fenot²pust megv§ltoztatn§. Mindezid§ig semmilyen pontos ismeret¿nk 

nincs a h§zi szilva ºnterm®keny¿l®s®nek genetikai h§tter®rŖl. 

 

 

2.11. A term®keny¿l®si rendszerek szerepe a termeszt®sben ®s a nemes²t®sben 

A molekul§ris h§tt®r egyre alaposabb megismer®se lehetŖs®get biztos²t arra, hogy a 

term®keny¿l®si folyamatok ir§ny²t§s§val fokozzuk a termeszt®s ®s a fajta-elŖ§ll²t· 

nemes²t®s hat®konys§g§t. A jelenlegi ismeretek alapj§n sz®leskºrŤ alkalmaz§si m·dok 

§llnak rendelkez®sre a kutat§si eredm®nyek gyakorlati adapt§l§s§hoz, amiket h§rom 

csoportba sorolhatunk: 1. termeszt®s (a term®smennyis®g ®s a term®sm®ret szab§lyoz§sa); 

2. markerekre alapozott szelekci·; 3. intra- ®s interspecifikus hibridiz§ci· (Mu¶oz-Sanz ®s 

mts., 2020). 

 

2.11.1. A term®smennyis®g ®s -m®ret befoly§sol§sa 

A szemi-kompatibilis kapcsolatban diploid gy¿mºlcsf§kn§l az egy kºzºs S-all®l 

miatt a bibesz§jra ®rkezŖ pollenszemek fele lesz csak kompatibilis (12. §bra). Ennek n®h§ny 

faj eset®ben komoly hat§sa lehet, mint p®ld§ul az alm§n§l, kºrt®n®l vagy ak§r a 

jap§nszilv§n§l is, bizonyos idŖj§r§si extremit§sok (pl. hideg, felhŖs, esŖs idŖj§r§s vagy 

kifejezetten sz§raz, forr·) eset®ben (Schneider ®s mts., 2005; Zisovich ®s mts., 2005; Sapir 

®s mts., 2008). Tºbb adat t§masztja al§, hogy a megporz· rovarok aktivit§s§nak 

nºveked®s®vel a szemi-kompatibilis fajtat§rs²t§sban nºvekszik a term®smennyis®g is, 

vagyis a nagyobb sz§m¼ kompatibilis pollen nagyobb term®shozamot eredm®nyez (Stern ®s 

mts., 2001; 2004; Sapir ®s mts., 2007). Sapir ®s mts. (2008) jap§nszilvafajt§k eset®ben egy 

izraeli ¿ltetv®nyben bizony²tott§k, hogy ak§r a szabad megporz§s, ak§r a mesters®gesen 

v®gzett k®zi megporz§s adatait vett®k figyelembe, a teljesen kompatibilis kombin§ci·ban 

mindig nagyobb volt a gy¿mºlcskºtŖd®s, mint szemi-kompatibilis kapcsolat eset®ben. 

R§ad§sul a Malus ®s Pyrus fajokn§l, amelyek tºbb magot tartalmaznak, m®g a gy¿mºlcs 

m®ret®re is komoly hat§ssal van a megporz§s m®rt®ke. Gyeng®bb megporz§st kºvetŖen a 

gy¿mºlcsminŖs®g is elmarad az optim§list·l, mert kisebb ®s aszimmetrikus form§j¼ 

term®sek k®pzŖdnek (Goldway ®s mts., 2007). 

Az ¥T fajt§k termeszt®se Ăk®nyelmesò ®s gazdas§gos megold§s, mert nem kell 

pollenad· fajt§kat telep²teni, ²gy egy ter¿letrŖl egyºntetŤen, egy fajta sz¿retelhetŖ. A 

megporz· rovarok sz§m§nak csºkken®se egyre s¼lyosabb probl®m§t okoz a 

nºv®nytermeszt®sben. A vil§gh²rŤ kaliforniai mandulatermeszt®sben a m®zelŖ m®hek ¼n. 

Ăkapt§r-eln®ptelened®seò (colony collapse disorder, CCD) ·ri§si vesztes®get jelent ®vrŖl 

®vre (Rucker ®s mts., 2019). Ilyen helyzetekben az ¥T fajt§k v§laszt§sa elŖnyºs lehet. 

Ugyanakkor ennek ellenp®ld§ja is elŖfordulhat, mert ha t¼lzott m®rt®kŤ a rovarok aktivit§sa, 

akkor t¼lkºtŖd®s is tºrt®nhet, amely szint®n csºkkent gy¿mºlcsm®retet eredm®nyezhet. Ez 

esetben a gy¿mºlcsritk²t§s kifejezetten aj§nlott (Woodcock ®s mts., 2012). Nem a 

csonth®jas gy¿mºlcsfajok eset®ben, de m§s gy¿mºlcsfajokn§l arra is van p®lda, amikor 

kifejezetten az ¥M jelleg elŖnyºs. A citrusf®l®k szinte mindegyik®n®l elŖnyt jelent a 

magvatlans§g, amelyet legtºbbszºr a partenokarp gy¿mºlcsfejlŖd®s okoz. Amennyiben 

nem triploid a fajta, akkor az adott ¥M fajt§val kompatibilis pollen hat§s§ra a term®s fertilis 

magokkal fejlŖdik, ami nem k²v§natos jelens®g. ĉgy teh§t a diploid citrom-, mandarin- vagy 

narancs¿ltetv®nyek egyºntetŤen ¥M fajt§kb·l §llnak, megfelelŖ izol§ci·ban az S-genot²pus 

alapj§n kompatibilis fajt§kt·l (Vardi ®s mts., 2008). 
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12. §bra: A gametofitikus inkompatibilit§si rendszerben (GSI) a diploid keresztez®si 

partnerek kºzºtt h§romf®le eset lehets®ges. A kompatibilis kapcsolat sor§n mindk®t sz¿lŖ elt®rŖ S-

all®lt hordoz, ²gy a bibesz§jra ®rkezŖ pollenszemek 100%-a alkalmas a sikeres term®keny²t®sre. 

Szemi-kompatibilis kapcsolat eset®n a k®t sz¿lŖ egy kºzºs S-all®llal rendelkezik, ²gy csak az ºsszes 

pollenszem fele alkalmas a term®keny²t®sre. Inkompatibilit§s akkor §ll fenn, ha mindk®t sz¿lŖ 

azonos S-genot²pus¼, ²gy az ivarsejtek tal§lkoz§sa kiz§rt, a sikertelen term®keny¿l®s miatt elmarad 

a term®sk®pzŖd®s (Rajz: HegedŤs J., 2022). 

 

2.11.2. S-genotipiz§l§s ®s markerekre alapozott szelekci· 

A DNS-alap¼ inform§ci· mennyis®g®nek nºveked®s®vel egyre tºbb marker v§lt 

el®rhetŖv®, ami az S-genotipiz§l§st hat®kony eszkºzz® tette. A PCR-t alkalmaz· technik§k 

felv§ltott§k az ®vekig tart·, sz§mos neh®zs®ggel j§r·, szabadfºldi megporz§sos 

vizsg§latokat. A diagnosztika egyszerŤbb® ®s hat®konyabb§ v§lt, mert nem kell megv§rni a 

termŖre fordul§s idŖszak§t, illetve nem befoly§solja semmif®le kºrnyezeti t®nyezŖ. Az 

inkompatibilit§si csoportok meghat§roz§s§t ®s a fajt§k besorol§s§t kºvetŖen az S-genot²pus 

beker¿lt a faiskolai katal·gusokba is, ami jelentŖsen megkºnny²ti az optim§lis 

fajtav§laszt§st a termesztŖk sz§m§ra. A vir§gz§si idŖk figyelembev®tel®vel az 

inkompatibilit§si csoportok nagy seg²ts®get ny¼jtanak az ¿ltetv®nyszerkezet tervez®sekor 

(Hal§sz ®s HegedŤs, 2006; Yamane ®s Tao, 2009). 

A nemes²t®si munka folyam§n a szelekci·s l®p®sek sz§ma optimaliz§lhat·, 

k¿lºnºsen akkor, ha ¥T ®s ¥M sz¿lŖk keresztez®s®t kºvetŖen az ¥T ut·dok kiv§laszt§sa is 

c®l. Diploid sz¿lŖk eset®ben, ha az ¥T partner homozig·ta, akkor az ut·dok biztosan ¥T 

fenot²pus¼ak lesznek, hiszen a domin§ns jelleg miatt a heterozig·ta egyedek is 

ºnterm®keny¿lŖk (Ortega ®s Dicenta, 2006). Heterozig·ta ¥T sz¿lŖk ut·dai 50%-ban 

lesznek ¥T fenot²pus¼ak, ha a keresztez®si partnerek inkompatibilit§si all®ljai k¿lºnbºznek: 
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pl. ǀSCS1 Ĭ ǁS2S3 (ut·dok: SCS2; SCS3; S1S2; S1S3). Ha van kºzºs inkompatibilit§si all®ljuk, 

akkor is az ut·dok 50%-a ¥T, de csak egyf®le ¥T genot²pus jºn l®tre, pl. ǀSCS1 Ĭ ǁS1S2 

(ut·dok: SCS2; S1S2). K®t heterozig·ta ¥T sz¿lŖ keresztez®sekor, ha nincs m§s kºzºs all®l, 

akkor Ĳ ¥T, ı ¥M az ut·dok ar§nya, pl. ǀSCS1 Ĭ ǁSCS3 (ut·dok: SCSC; SCS3; SCS1; S1S3). 

K®t heterozig·ta ¥T sz¿lŖ keresztez®sekor, ha az inkompatibilit§si all®l is azonos, akkor az 

ut·dok 100%-a ¥T lesz, pl. ǀSCS1 Ĭ ǁSCS1 (ut·dok: SCSC; SCS1) (Tao ®s mts., 2002; 

Mart²nez-G·mez ®s mts., 2003; Hal§sz, 2007b; Socias i Company ®s mts., 2015). 

K®t ¥M diploid sz¿lŖ keresztez®s®bŖl nem lehet ¥T ut·d, csak abban az evol¼ci·s 

l®pt®kben is ritka esetben, ha az ivarsejtek kialakul§sa sor§n bekºvetkezik egy 

funkci·veszt®st okoz·, ¼j mut§ci·. Ez nem igaz azokn§l a tetraploid fajokn§l, ahol az ¥T 

fenot²pust k®t funkci·k®ptelen all®l egy¿ttes elŖfordul§sa id®zi elŖ (pl. meggy). Ha olyan 

¥M sz¿lŖket kereszteznek, melyek egy-egy funkci·vesztett all®lt hordoznak, akkor az 

ut·dokban ezen all®lok egy¿ttes elŖfordul§sa eset®n ¥T fenot²pus jºn l®tre. Ugyanilyen 

m·don k®t ¥T sz¿lŖ keresztez®se sem biztos, hogy ¥T ut·dot eredm®nyez (Tsukamoto ®s 

mts., 2008a;b). 

Az S-genotipiz§l§s nemcsak a term®keny¿l®si fenot²pus meg§llap²t§sa miatt lehet 

hasznos, hiszen kºzvetlen inform§ci·t adhat a pedigr®rŖl (sz¿lŖ-ut·d kapcsolatr·l), a 

fajtaazonoss§gr·l vagy a g®nbanki t®telek kºzt elŖfordul· szinon²mia ®s homon²mia 

eseteirŖl. Az SNP ®s SSR markerek mellett informat²v markerk®nt haszn§lhat·, mert 

jelentŖs m®rt®kŤ polimorfizmus ®s kodomin§ns expresszi· jellemzi. A genetikai diverzit§s 

felm®r®sek®nt alkalmazhat· ®s nemcsak a termesztett, de a vad fajok egyedein®l is (Hal§sz 

®s mts., 2010a; Kim ®s mts., 2016; Marchese ®s mts., 2017; Abdallah ®s mts., 2019; Gasi ®s 

mts., 2020). A l·kusz alapos elemz®se az egyes fajok kult¼revol¼ci·j§r·l is fontos adatokat 

adhat (Kodad ®s mts., 2013; Vieira ®s mts., 2021). 
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3. C£LKITţZ£S 

Dolgozatom a csonth®jas gy¿mºlcsfajok S-l·kusz ®s SSR-alap¼ genetikai 

vizsg§lat§t a diploidokt·l a magasabb ploidszintŤ fajokig ²velŖen fogja §t. Munk§mat a PhD 

®rtekez®sem ut§n a diploid gy¿mºlcsfajok genetikai anal²zis®vel kezdtem (ezek kºz® 

tartozik a mandula ®s a kajszi), majd a nemzetkºzi szinten is ¼jdons§gnak tekinthetŖ, 

magasabb ploidszintŤ gy¿mºlcsfajok vizsg§lat§val folytattam. Ezek kºzºtt kiemelt 

figyelmet ford²tottam a haz§nk gy¿mºlcstermeszt®si §gazat§ban jelentŖs szerepet j§tsz· 

tetraploid meggyre ®s hexaploid h§zi szilv§ra, valamint egy extr®m ploidfok¼, 

Tºrºkorsz§gban termesztett fajra, a dokozaploid bab®rmeggyre. A vizsg§lt fajok eset®ben 

az al§bbi c®lkitŤz®sek nyom§n dolgoztunk: 

 

 

 

Mandula 

Á a kelet-eur·pai ®s magyar fajt§k, illetve nemes²t®si alapanyagk®nt felhaszn§lhat· 

hibridek S-all®l-ºsszet®tel®nek meghat§roz§sa 

Á a fajt§k inter-inkompatibilit§si csoportokba sorol§sa 

Á ¼j S-all®lok jellemz®se, megb²zhat· kimutat§si m·dszerek kidolgoz§sa 

Á a magyar mandulafajt§k genetikai h§tter®nek felm®r®se SSR-alap¼ markerekkel, 

valamint ºsszehasonl²t· elemz®se m§s fºldrajzi r®gi·kb·l (Kºz®p-Ćzsi§t·l 

Kaliforni§ig) sz§rmaz· mandul§kkal 

Á a term®keny¿l®st meghat§roz· l·kusz ®s az SSR markerekkel jellemzett genetikai 
variabilit§s kºzºtti ºsszef¿gg®sek felt§r§sa 

 

Kajszi 

Á a tºrºk ®s magyar kajszi kºzti kapcsolat felt§r§sa a termesztett ®s vadon ®lŖ egyedek 
S-l·kusz§nak variabilit§sa alapj§n  

Á az ®szak-afrikai kajszifajt§k ®s -egyedek §ltal hordozott S-all®lok gyakoris§ga 

Á az S-all®lok elŖfordul§s§nak fºldrajzi r®gi·k szerinti felt®rk®pez®se 

Á az ºnterm®keny¿l®s®rt felelŖs S-all®l kialakul§si hely®nek meghat§roz§sa a fºldrajzi 

gyakoris§gi adatok alapj§n 

Á az ºnterm®keny¿l®s molekul§ris h§tter®nek tiszt§z§sa 

Á az ºnterm®keny¿l®s kialakul§s§nak hat§sa a faj genetikai variabilit§s§ra ®s 
kult¼revol¼ci·j§ra 

 

Meggy 

Á a funkci·k®ptelen all®lok azonos²t§sa magyar meggyfajt§kban ®s szelekt§lt 
hibridekben 

Á az S-genotipiz§l§s m·dszereinek optimaliz§l§sa, a hat®konys§g nºvel®se 

Á az ismeretlen eredetŤ magyar meggyfajt§k lehets®ges sz§rmaz§s§nak tiszt§z§sa az 
S-genot²pus ®s SSR-markerek alapj§n; az azonos gy¿mºlcst²pus¼ fajt§k genetikai 

rokons§g§nak tiszt§z§sa 

 

Szilva 

Á a Kelet-Magyarorsz§gon vadon termŖ ĂNemtudomò n®ven ismert szilvaf§k 

variabilit§s§nak jellemz®se az S-l·kusz alapj§n 

Á az eredetv®dett szatm§ri szilvap§linka alapj§t ad· óNemtudom P3ô ®s ᾶBesztercei 

Bt.2ô fajt§k S-genot²pus§nak ºsszehasonl²t§sa 
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Bab®rmeggy 

Á az extr®m ploidszintŤ bab®rmeggy faj S-all®l-polimorfizmus§nak felm®r®se 50 

morfol·giailag elt®rŖ egyed vizsg§lat§val 

Á a detekt§lt all®lok jellemz®se, le²r§sa 

Á a szekvenci§k elemz®se alapj§n a kev®sb® tanulm§nyozott P. laurocerasus ®s m§s 

Prunus S-RN-§zok evol¼ci·s tºrt®net®nek, filogenetikai kapcsolatainak r®szletesebb 

megismer®se 

 

Mivel az S-l·kuszr·l nyert adatok nem csak a term®keny¿l®si jellegzetess®gekrŖl adnak 

kºzvetlen¿l inform§ci·t, hanem az egyes fajok genetikai variabilit§s§val ®s evol¼ci·s 

h§tter¿kkel is ºsszef¿gg®sbe hozhat·k, c®lkitŤz®seink utols· t®tele az volt, hogy az ºt faj 

vizsg§lata sor§n el®rt eredm®nyek §tfog· ®rt®kel®s®vel felt§rjuk, hogyan hatott az 

ºnterm®keny¿l®si k®pess®g megjelen®se a csonth®jas gy¿mºlcsfajok ma ismert genetikai 

alapjainak kialakul§s§ra. 
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4.ANYAG £S MčDSZER 

4.1. Nºv®nyanyag 

A nºv®nyanyag egyes t®teleinek pontos felsorol§sa ®s alapvetŖ jellegzetess®geik az 

Eredm®nyek fejezet vonatkoz· r®szein®l tal§lhat· meg. 

 

4.1.1. Mandula [Prunus dulcis (Mill.) D.A.Webb]  

A vizsg§lt magyar ®s ukr§n fajt§k, valamint hibridek az egykori Budapesti Corvinus 

Egyetem Genetika ®s Nºv®nynemes²t®s Tansz®k hajdani szigetcs®pi ¿ltetv®ny®bŖl, egy 

kºvesk§li faiskol§b·l ®s a R·mai Gy¿mºlcskutat· Int®zetbŖl (CRA-Istituto Sperimentale 

per la Frutticoltura di Roma) sz§rmaznak. A felhagyott ¿ltetv®nyekben tal§lhat· idŖs f§kr·l 

a T®t®nyi-fenns²kon gyŤjtºtt¿nk mint§t, valamint a Gell®rthegyen egy XIX. sz§zadi 

Ŗszibarack¿ltetv®nyben haszn§lt keserŤ magv¼ alanyokb·l fennmaradt f§kr·l, tov§bb§ 

alanymag-termŖ f§kr·l Cegl®drŖl (egykori NAIK Gy¿mºlcskutat· Int®zet), illetve h§rom 

idŖs f§r·l Monoron. A kaliforniai fajt§kat ®s vad fajok egyedeit (P. tenella, P. webbii ®s P. 

arabica) Dr. Craig Ledbetter (ARS, United States Department of Agriculture, Parlier, CA), 

a tºrºkorsz§gi genot²pusokat (az Erzurum r®gi· ®szaki r®sz®n fekvŖ Bademli kºzs®gbŖl ®s 

a Van-t· Akdamar nevŤ sziget®rŖl) Dr. Sezai Ercisli, a marokk·i genot²pusokat (a Fºldkºzi-

tenger marokk·i partvid®ke) Dr. Ossama Kodad bocs§totta rendelkez®s¿nkre, a 

kirgiziszt§ni Osh v§ros kºrny®k®n vadon elŖfordul· egyedeket Dr. Gutermuth Ćd§m 

gyŤjtºtte be. 

 

4.1.2. Kajszi (Prunus armeniaca L.) 

A vizsg§lt 55 tºrºk kajszifajt§t ®s -hibridet, valamint a 63 Erzincan r®gi·ban vadon 

®lŖ kajsziegyedet az Atat¿rk Egyetem Kert®szeti Tansz®k®nek vezetŖje, Dr. Sezai Ercisli 

bocs§totta rendelkez®s¿nkre (Atat¿rk University, Department of Horticulture, Faculty of 

Agriculture, Erzurum, Tºrºkorsz§g). Az ismert S-genot²pus¼ kontrollfajt§k (Hal§sz ®s mts., 

2005; 2007b) az egykori Budapesti Corvinus Egyetem Genetika ®s Nºv®nynemes²t®s 

Tansz®k szigetcs®pi ¿ltetv®ny®bŖl sz§rmaznak. A marokk·i mintav®telez®s n®gy helysz²nen 

tºrt®nt Dr. Ossama Kodad ir§ny²t§s§val: Agdz (Draa-vºlgy), Skoura ®s Kelaat M'Gouna 

(Dades-vºlgy), Goulmima (Ziz-vºlgy) o§zisaiban ®s az Er-Rich-vºlgyi Ziz r®gi·ban. A 

tun®ziai fajt§k az INRAT nemes²t®si programb·l sz§rmaznak (Institut National de la 

Recherche Agronomique de Tunisie), Dr. Amal Lachkart·l. 

 

4.1.3. Meggy (Prunus cerasus L.) 

A 20 meggyfajta ®s 12 szelekt§lt kl·n az Đjfeh®rt·i Gy¿mºlcstermeszt®si Kutat· ®s 

Szaktan§csad· Kht. ¿ltetv®ny®bŖl sz§rmazik Dr. Szab· Tibort·l ®s SzŖke Ferenc 

mag§nnemes²tŖtŖl. Az alanyk®nt ®s alanynemes²t®si programokban felhaszn§lt k¿lºnbºzŖ 

ploidszintŤ Prunus fajokat Dr. Hrotk· K§roly gyŤjtºtte be az al§bbi helyekrŖl: 

H§rmashat§r-hegy (P. avium, P. fruticosa f. fruticosa, P. Ĭ moh§csyana, P. Ĭ eminens, P. 

Ĭ javorkae), P§zm§nd, K§lv§ria domb (P. fruticosa f. aucta, P. Ĭ moh§csyana), MATE 

Soroks§ri G®nbanki gyŤjtem®ny (P. fruticosa óProbô, P. cerasus óVictorô, P. cerasus 

CAB 11E, P. avium F12/1, P. mahaleb Ĭ P. avium, P. mahaleb óBogd§nyô, óMagyarô ®s 

óDalmataô), Budai Arbor®tum (P. Ĭ moh§csyana, P. fruticosa óGlobosaô), Visegr§d, Kis 

Vill§m (P. Ĭ moh§csyana, P. Ĭ eminens). 

 

4.1.4. H§zi szilva (Prunus domestica L.) 

A ᾶBesztercei Bt. 2ô a MATE Kert®szettudom§nyi Int®zet cegl®di gyŤjtem®ny®bŖl, 

a ᾶNemtudom P3ô fajta az Đjfeh®rt·i Gy¿mºlcstermeszt®si Kutat· ®s Szaktan§csad· Kht. 

¿ltetv®ny®bŖl sz§rmazik. Az ®szak-kelet magyarorsz§gi 68 egyed begyŤjt®s®t M·rucz 

Istv§n (Panyolium Kft.) szervezte meg. A r®szletes elŖfordul§si helysz²nek az Eredm®nyek 
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fejezetben bemutatott t®rk®pen l§that·k (39. §bra). A mint§kat a telep¿l®sek nev®vel 

jelºlt¿k. 

 

4.1.5. Bab®rmeggy (Prunus laurocerasus L.) 

K²s®rleteinkben a Tºrºkorsz§g Fekete-tengeri r®gi·j§ban szelekt§lt, ºtven 

k¿lºnbºzŖ nºv®nyed szerepelt. A vadon ®lŖ nºv®nyeket nemes²t®si alapanyagk®nt a Black 

Sea Agricultural Research Institute (GFAR) k²s®rleti ¿ltetv®ny®be telep²tett®k el, a 

lomblev®l mint§kat Dr. Sezai Ercisli bocs§totta rendelkez®s¿nkre. 

 

4.2. DNS-kivon§s 

A genomi DNS-t fiatal, fagyasztott levelekbŖl vagy r¿gyekbŖl DNeasy Plant Mini 

Kittel (Qiagen, Hilden, N®metorsz§g) vontuk ki a gy§rt· utas²t§sa szerint. A DNS-

koncentr§ci·t NanoDropTM ND-1000 spektrofotom®terrel hat§roztuk meg (Bio-Science, 

Budapest, Magyarorsz§g). 

 

4.3. Az S-l·kusz PCR-vizsg§lata 

Az S-RN-§z ®s SFB-all®lok amplifik§ci·j§hoz alkalmazott konszenzus ®s 

all®lspecifikus primerek szekvenci§it az 3. t§bl§zat mutatja. A fragmentumhossz-

anal²zishez az 5ô v®g®n FAM vagy JOE fluoreszcens fest®kkel jelºlt forward primert 

haszn§ltunk. A PCR-hez kb. 2080 ng DNS-t m®rt¿nk be 25 Õl v®gt®rfogat¼ 

reakci·elegybe. Az 1 Ĭ PCR puffer (Fermentas, Thermo Fisher Scientific, USA) v®gsŖ 

koncentr§ci·ja 10 mM Tris-HCl (pH 8,3), 50 mM KCl ®s 1,5 mM MgCl2, 0,2 mM dNTP, 

0,4 ÕM az adott primerekbŖl ®s 0,625 U Dream Taq DNS-polimer§z (Fermentas). A PCR-t 

2720 Thermal Cycler (Applied Biosystems, Waltham, Massachusetts, USA) t²pus¼ ®s Swift 

MaxPro thermocycler (ESCO Healthcare, Szingap¼r) k®sz¿l®kekben v®gezt¿k a 

primerekhez kºzºlt, elt®rŖ protokollok alapj§n. A saj§t tervez®sŤ primereket minden esetben 

alaposan tesztelt¿k (basic parameters, hairpin, self-dimer ®s hetero-dimer) az 

OligoAnalyzer at Integrated DNA Technologies, IDT (https://eu.idtdna.com/calc/analyzer) 

program seg²ts®g®vel. Az S13-all®lra specifikus restrikci·s enzim kiv§laszt§s§hoz a TACG 

programot haszn§ltuk (Biology WorkBench, http://seqtool.sdsc.edu). A saj§t tervez®sŤ 

primerek PCR hŖm®rs®kleti profiljai az al§bbi publik§ci·kban ®rhetŖk el: Hal§sz ®s mts., 

2008; Hal§sz ®s mts., 2010a;b; Kodad ®s mts., 2013a;b; Hal§sz ®s mts., 2014a. 

A PCR-term®keket 1%-os TAE vagy TBE agar·zg®lben v§lasztottuk sz®t (2 h, 120 

V) ®s etidium-bromidos fest®ssel, UV-f®nnyel §tvil§g²tva tett¿k l§that·v§, a g®lfot·t Gel 

Documentation System (Bio-Rad Laboratories, Hercules, CA, USA) eszkºzzel k®sz²tett¿k. 

GeneRulerÊ 1 kb ®s 100 bp DNA Ladder (Fermentas) DNS-markert haszn§ltunk. Az S-

RN-§z elsŖ intronr®gi·t tartalmaz· PCR-fragmentumok m®ret®nek meghat§roz§sa ABI 

PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) automata DNS-szekven§torral tºrt®nt 

GS500 LIZ (Applied Biosystems) m®retmarker mellett. A CAPS-markerrendszer 

haszn§lat§hoz Tsukamoto ®s mts. (2008b; 2010) protokolljait alkalmaztuk. 
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3. t§bl§zat: Az S-l·kusz PCR-anal²zis®hez felhaszn§lt primerek nukleotidsorrendje 

 

Primer neve Szekvencia 5ôï3ô Amplifik§lt szakasz Forr§s 

AprFBC8F CATGGAAAAAGCTGACTTATGG 
kajszi SFBC/8-all®l 

saj§t 

tervez®sŤ AprFBC8R GCCTCTAATGTCATCTACTCTTAG 

AprSFB-F1 AAGAAWGARAYYTTRRTCGACAT kajszi SFB g®n 

(forward) saj§t 

tervez®sŤ AprSFB-R ATYGAGWAAAACCAWRCTYTC kajszi SFB g®n 

(reverz) 

SRc-F CTCGCTTTCCTTGTTCTTGC kajszi S-RN-§z g®n 1. 

intronr®gi· (forward) 

Romero ®s 

mts., 2004 

SRc-R GGCCATTGTTGCACAAATTG kajszi S-RN-§z g®n 1. 

intronr®gi· (reverz) 

Vilanova ®s 

mts.,2005 

EM-PC1consRD GCCAYTGTTGMACAAAYTGAA  Prunus S-RN-§z g®n 1. 

intronr®gi· 

(reverz) 

Ortega ®s 

mts., 2005 

EM-PC2consFD TCACMATYCATGGCCTATGG 
Prunus S-RN-§z g®n 2. 

intronr®gi· (forward) 
Sutherland 

®s mts., 

2004 EM-PC3consRD AWSTRCCRTGYTTGTTCCATT C Prunus S-RN-§z g®n 2. 

intronr®gi· (reverz) EM-PC5consRD CAAAATACCACTTCATGTAACAR 

PaConsI-F MCTTGTTCTTGSTTTYGCTTTCTTC 
kajszi SC/8-RN-§z all®l 

(forward) 

Sonneveld 

®s mts., 

2003 

AprSC8R CTAATAACTAAATGCTAAAGAGCA  kajszi SC/8-RN-§z all®l 

(reverz) 

saj§t 

tervez®sŤ 

PaS20-F CCTTTGGGTATGCTAGATGAAA 
kajszi S20-RN-§z all®l 

saj§t 

tervez®sŤ 

PdS31-F GGCGCGGAAGCGTATGTGGAGAG mandula S31-RN-§z 

all®l 

saj§t 

tervez®sŤ 

PaConsII-F GG CCA AGT AAT TAT TCA AAC C 
Prunus S-RN-§z g®n 2. 

intronr®gi· 

Sonneveld 

®s mts., 

2003 
PaConsII-R CAWAACAAARTACCACTTCATGTAAC 

FaSt-F GAGATATTTAGTGATATACCCATT Prunus FaSt 

transzpozon 

saj§t 

tervez®sŤ FaSt-R GAGATTYAYTAWTATACC  

PaSFB1-F TGTCACGTCGACCCTGT 
meggy SFB1-all®l 

Tsukamoto 

®s mts., 

2008a;b 

PaSFB1-R TATTCTTGCCGTTAAGAGTTC 

PcSFB1ô-F GGTTAAATAGTACCGATTTCGG 
meggy SFB1ô-all®l 

PaSFB1-R TATTCTTGCCGTTAAGAGTTC 

PcS6-spF TAACCGCAATACCATCATTCC meggy S6/S6m2-RN-§z 

all®l PcS6-spR ATTGCATGGTGAGCAAAAAG 

StyS6-F ATATTTCACCATTCATGGCCCTTG meggy S6/S6m-RN-§z 

all®l S6-RNase-spR GTCTGCAGTTTGGATCGCAGTTG 

MaeS13m-F GAACAGACACTTAACCAATTACG meggy S13/S13m-RN-§z- 

all®l S13-RNase-spR CTTCCAGTTGCCCCTTTAATG 

DdeS13-F TTCAGGCAGTGAAGAATTCTAA 
meggy SFB13-all®l 

SFB13-spR TGCCCCTATTGTAATCTGTTCTTAG 

SpeS13ô-F GATTCAGGCAGTGAAGAATACTAG 
meggy SFB13ô-all®l 

SFB13-spR TGCCCCTATTGTAATCTGTTCTTAG 

PcS36ab-F GCTAGCCAACCACTTTTACG 
meggy SFB36a-all®l 

Tsukamoto 

®s mts., 

2010 

PcS36a-spR GAAACCCACATGATACAAACTG 

PcS36ab-F GCTAGCCAACCACTTTTACG meggy S36a,b3-S-RN-§z 

all®l PcS36b/b2/b3-R ATACATTGTAGGCCAGTCTGTG 

PcS36ab-F2 CTCTCATCTCTCCCTTTGTTG meggy S36a,b2- S-RN-§z 

all®l PcS36ab-R GGGTGTACTATCGCAATATCTC 

 

 

4.4. A PCR-term®kek kl·noz§sa 

A PCR-term®kek tiszt²t§s§t 1%-os TAE agar·zg®lbŖl QIAquick Gel Extraction Kittel 

(Qiagen) v®gezt¿k. A lig§l§s egy ®jszak§n §t 4 oC-on 10 Õl v®gt®rfogatban tºrt®nt: 20ï50 

ng izol§lt PCR-term®k, 3 U T4 DNS-lig§z, 50 ng pTZ57R/T vektor (Thermo Fisher 
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Scientific). A kl·nozott fragmentumokkal JM109 Escherichia coli (Zymo Research Corp., 

Irvine, CA, United States) kompetens sejteket transzform§ltunk. A teljes lig§ci·s elegyet 

80 Õl ï70 oC-on t§rolt kompetens bakt®riumszuszpenzi·val finoman ºsszer§ztuk, majd 20 

percen §t j®gen tartva, 45 m§sodpercig 42 oC-os v²zf¿rdŖbe helyezt¿k, v®g¿l j®gre tett¿k 2 

percig. Ut§na 950 Õl 37 oC-os foly®kony, antibiotikummentes LB t§ptalajban m§sf®l ·r§ig 

r§zattuk 37 oC-on, 150 rpm fordulatsz§mmal, majd 100ï400 Õl-nyi szuszpenzi·t 

sz®lesztett¿nk LB /ampicillin/IPTG/X-gal szil§rd t§ptalajon: 10 g/l Bacto-tripton, 5 g/l 

Bacto-®lesztŖkivonat, 10 g/l NaCl, 7 g/l agar, 100 Õg/ml ampicillin pH=7; a plate felsz²n®n 

100 mM IPTG-t ®s 50 mg/ml X-galt oszlattunk sz®t. A k®sz plate-eket 37 oC-on inkub§ltuk 

egy ®jszak§n kereszt¿l. 

Mint§nk®nt 35 db k¿lºn§ll· feh®r telepet oltottunk le steril fogpiszk§l·val, elŖszºr 

egy masterplate-re, majd 2 ml foly®kony LB/ampicillin t§ptalajba. Az ¿vegeket egy 

®jszak§n §t 37 oC-on r§zattuk 250 rpm fordulaton. Az inszertek ellenŖrz®s®t kol·nia PCR-

rel v®gezt¿k M13 primerekkel a kl·noz· kitben megadott protokoll alapj§n. 

A plazmidokat EZ-10 Spin Column Plasmid DNA kittel (Bio Basic Inc., Markham, 

Kanada) izol§ltuk. A sikeres szekven§l§shoz sz¿ks®ges 100 ng/Õl koncentr§ci·j¼ DNS-t 

NanoDrop ND-1000 spektrofotom®terrel ellenŖrizt¿k. Szekvenci§juk meghat§roz§sa 

szint®n ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) automata DNS-

szekven§torral tºrt®nt. Minden fajta ®s haplot²pus eset®ben h§romïn®gy kl·n szekven§l§s§t 

v®gezt¿k el mindk®t ir§nyban. 

 

4.5. Az adatok ki®rt®kel®se 

A DNS- ®s aminosav-szekvenci§k homol·giavizsg§lat§hoz az NCBI BLAST 

szoftver®t (Altschul ®s mts., 1990) ®s a MegaBLAST algoritmust (Morgulis ®s mts., 2008) 

haszn§ltuk. Az S-all®lok tºbbszºrºs illeszt®s®t a CLUSTAL W (Thompson ®s mts., 1994) 

programmal hoztuk l®tre. Az illeszt®sek grafikai bemutat§s§hoz ®s a sz§zal®kos 

szekvenciaegyez®s ®rt®k®nek meghat§roz§s§hoz a BioEdit 7.2.5. programot (Hall, 1999) 

haszn§ltuk. 

A FaSt transzpozon vizsg§lat§t az Inverted Repeats Database 3.04 (Gelfand ®s mts., 

2007) alkalmaz§s§val v®gezt¿k. Az azonos²tott FaSt szekvenci§t keresŖszekvenciak®nt 

haszn§ltuk BLASTN anal²zishez (Altschul ®s mts., 1990) illetve a BLAT (BLAST-like 

Alignment Tool) keres®sekhez (Kent, 2002) az Ŗszibarack- illetve a Phytozome v13 

(Goodstein ®s mts., 2014) adatb§zisban megtal§lhat· tov§bbi 41 nºv®nyi 

genomszekvenci§ban. 

 

4.6. SSR-vizsg§latok 

A mikroszatellit elemz®sekhez a Prunus nemzets®g k¿lºnbºzŖ fajaira fejlesztett 

primereket haszn§ltuk, ºsszesen 18 genomi SSR ®s 5 EST-SSR l·kuszt v§lasztottunk a 

kor§bban megjelent publik§ci·k alapj§n. A kapcsolts§gi csoportok lefed®s®vel (G1ҍG8) 14 

Ŗszibarack, 6 mandula ®s 3 szilva fajra fejlesztett primerp§rt alkalmaztunk mandula, kajszi 

®s meggy eset®ben (4. t§bl§zat). A forward primerek 5ô v®g®t FAM fluoreszcens fest®kkel 

jelºlt¿k meg. A PCR-elegy ºssze§ll²t§sa az S-genotipiz§l§sn§l ismertetett m·don tºrt®nt, 

m²g a hŖm®rs®kleti profilokat az eredeti le²r§sok alapj§n §ll²tottuk be. 
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4. t§bl§zat: Az SSR-anal²zishez haszn§lt primerek jellemzŖi, a l·kusz t²pusa, a kapcsolts§gi csoport 

®s a faj felt¿ntet®s®vel, amelyben elsŖk®nt azonos²tott§k 

Primer neve 
L·kusz 

t²pusa 

Kapcsolts§gi 

csoport 
Faj 

Vizsg§lt faj 
Forr§s 

ASSR 17 
EST-

SSR 
- mandula 

mandula 

meggy 
Xu ®s mts., 2004 

ASSR 27 
EST-

SSR 
- mandula 

mandula 
Xu ®s mts., 2004 

ASSR 63 
EST-

SSR 
- mandula 

mandula 

meggy 
Xu ®s mts., 2004 

BPPCT 001 SSR G2 Ŗszibarack 
kajszi, 

mandula 
Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPPCT 002 SSR G2 Ŗszibarack meggy Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPPCT 004 SSR G2 Ŗszibarack meggy Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPTCT 007 SSR G3 Ŗszibarack 
kajszi, 

mandula 
Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPPCT 018 SSR G6 Ŗszibarack mandula Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPPCT 025 SSR G6 Ŗszibarack 
kajszi, 

mandula 
Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPPCT 037 SSR G5 Ŗszibarack meggy Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPPCT 038 SSR G5 Ŗszibarack 

kajszi, 

mandula 

meggy 

Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPPCT 039 SSR G3 Ŗszibarack meggy Dirlewanger ®s mts., 2002 

BPPCT 040 SSR G4 Ŗszibarack meggy Dirlewanger ®s mts., 2002 

CPDCT 025 SSR G3 mandula 
kajszi, 

mandula 
Mnejja ®s mts., 2005 

CPPCT 006 SSR G8 Ŗszibarack mandula Aranzana ®s mts., 2002 

CPPCT 022 SSR G7 Ŗszibarack mandula Aranzana ®s mts., 2002 

CPPCT 044 SSR G2 Ŗszibarack 
kajszi, 

mandula 
Aranzana ®s mts., 2002 

CPSCT 012 SSR G6 szilva  meggy Mnejja ®s mts., 2004 

CPSCT 018 SSR G8 szilva  mandula Mnejja ®s mts., 2004 

CPSCT 021 SSR G2 szilva 

kajszi, 

mandula 

meggy 

 

Mnejja ®s mts., 2004 

EPDCU 3083 
EST-

SSR 
G3 mandula 

kajszi, 

mandula 
Howad ®s mts., 2005 

EPDCU 5100 
EST-

SSR 
G1 mandula 

kajszi, 

mandula 
Howad ®s mts., 2005 

UDP 96005 SSR G1 Ŗszibarack 
kajszi, 

mandula 
Cipriani ®s mts., 1999 

 

4.7. Filogenetikai ®s statisztikai anal²zis 

A 90 Ŗszibarack ®s k®t kajszi FaSt szekvencia elemz®s®hez a CLUSTAL W 

programot (Thompson ®s mts., 1994) haszn§ltuk manu§lisan korrig§lva. A maximum 

likelihood anal²zist MEGA 5.1 szoftverrel k®sz²tett¿k (Tamura ®s mts., 2011) 1200 

bootstrap ism®tl®ssel. 

A marokk·i kajszi ®s a vizsg§lt mandulaegyedek kºzti genetikai kapcsolatok 

felt§r§sa ®rdek®ben mikroszatellit (SSR) anal²zist v®gezt¿nk. A filogenetikai f§t 

(dendrogram) a Popgene 1.32 programmal (http://www.ualberta.ca/_fyeh/) elv®gzett 

UPGMA anal²zist kºvetŖen a TREEVIEW program seg²ts®g®vel k®sz²tett¿k el (Page, 

1996). 

A mandulapopul§ci·k jellemz®s®re Bayesian alap¼ STRUCTURE 2.3.4. szoftverrel 

v®gzett ki®rt®kel®st alkalmaztunk (Pritchard ®s mts., 2000). Mivel a vizsg§lt csoportok 
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k¿lºnbºzŖ nemes²tŖ mŤhelyekbŖl sz§rmaznak, illetve vadon ®lŖ popul§ci·kat is magukba 

foglaltak, ²gy az ñadmixture ancestryò ®s a ñcorrelated allele frequencyò param®tereket 

§ll²tottuk be. A K ®rt®ket 115 kºzºtt haszn§ltuk, minden fut§s 10-szeres ism®tl®ssel, a 

burn-in period 100ô000 volt, amit 100ô000 Markov Chain Monte Carlo (MCMC) ism®tl®s 

kºvetett. A K ®rt®k becsl®s®hez STRUCTURE Harvester (Earl ®s von Holdt, 2012) 

programot haszn§ltunk Evanno ®s mts. (2005) m·dszere alapj§n. 

A P. laurocerasus ®s m§s Prunus fajok S-RN-§z sz§rmaztatott aminosav-

szekvenci§inak illeszt®s®t a ClustalW programmal v®gezt¿k el (Thompson ®s mts., 1994). 

A nem-konzervat²v aminosavcser®ket a PAM (Percent Accepted Point Mutation) 

hasonl·s§gi m§trix negat²v pont®rt®ke alapj§n azonos²tottuk (Patthy, 2008). A óMinimum 

Evolutionô m·dszerrel v®gzett filogenetikai elemz®st (Rzhetsky ®s Nei, 1992) a MEGA 

v.7.0.26 (Kumar ®s mts., 2016) szoftverrel hajtottuk v®gre 1000 bootstrap ism®tl®ssel 

(Felsenstein, 1985). Az evol¼ci·s t§vols§gok sz§m²t§s§hoz a poz²ci·nk®nti aminosav-

cser®k §tlagos ®rt®k®t hat§roztuk meg a JTT (Jones-Taylor-Thornton) matrix-alap¼ 

m·dszerrel (Jones ®s mts., 1992). A mut§ci·s gyakoris§gok eloszl§s§t a gamma eloszl§s 

m·dszer®vel jellemezt¿k (becs¿lt alakparam®ter = 0,8). Az ME tºrzsf§hoz a Close-

Neighbor-Interchange (CNI) algoritmust haszn§ltuk (Nei ®s Kumar, 2000). A felhaszn§lt 

Prunus fajok szekvenci§it az NCBI GenBank adatb§zisb·l tºltºtt¿k le 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov). 

 

4.8. Az adatok ki®rt®kel®se 

A fragmentumm®ret-anal²zis ®rt®kel®se ABI Peak Scanner 1.0 ®s Peak Scanner 3.0 

szoftverrel tºrt®nt (Applied Biosystems Sizing Analysis Module). A csoport§tlag 

(UPGMA) klaszteranal²zist a Popgene 1.32 (http://www.ualberta.ca/_fyeh/) programmal 

v®gezt¿k. A dendrogramot a TREEVIEW programmal k®sz²tett¿k (Page, 1996). A 

bootstrap ®rt®keket 1000 ism®tl®sre §ll²tottuk a Paleontological Statistics (PAST) szoftver 

v.2.17c (Hammer ®s mts., 2001) seg²ts®g®vel. A PopGene 1.32 szoftver (Yeh ®s mts., 1997) 

alkalmaz§s§val sz§m²tottuk ki a megfigyelt heterozig·tas§g (observed heterozygosity Ho), 

v§rhat· heterozig·tas§g (expected heterozygosity He), all®lok sz§ma (number of alleles Na), 

Shannon index (I), fix§ci·s index (fixation index FST), belteny®szt®si egy¿tthat· (inbreeding 

coefficient FIS), ®s g®n§raml§s (gene flow Nm = 0.25(1-FST)/FST ®rt®keket. A v§lasztott 

markerek inform§ci·tartalm§hoz a PIC ®rt®keket az Anderson ®s mts. (1993) §ltal 

meghat§rozott k®plettel sz§moltuk ki. 

A molekul§ris varianciaanal²zist (AMOVA) a GenAlEx 6.503 program seg²ts®g®vel 

v®gezt¿k el (Peakall ®s Smouse, 2012), az FST ®s RST ®rt®kek ºsszehasonl²t§s§hoz. Mantel-

tesztet haszn§ltunk az ºsszef¿gg®sek jellemz®s®re: fºldrajzi ®s genetikai t§vols§g, a 

fºldrajzi t§vols§g ®s RST, valamint az FST ®s RST ®rt®kek kºzºtt. Az elemzett popul§ci·k 

kºzºtti p§ronk®nti fºldrajzi t§vols§gokat az egyes helysz²nek sz®less®gi ®s hossz¼s§gi foka 

szerint sz§m²tottuk ki a Vincenty k®plettel (http://www.movable-type.co.uk/scripts/latlong- 

vincenty.html). Meggy eset®ben a csoport§tlag (UPGMA) klaszteranal²zist az R 'poppr' 

programmal v®gezt¿k (R Core Team, 2013) 10 000 bootstrap ism®tl®ssel (Nei, 1972; 1978). 

A Minimum Spanning Network (MSN) anal²zishez a Bruvo genetikai t§vols§gsz§m²t§st 

alkalmaztuk (Bruvo ®s mts., 2004; Linde ®s Smith, 2019). 
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4.9. Szabadfºldi tesztkeresztez®sek 

A mesters®ges megporz§si vizsg§latokat mandul§n§l az egykori tansz®k¿nk (BCE) 

szigetcs®pi ¿ltetv®ny®ben, kajszin§l marokk·i o§zisokban, illetve szilv§n§l egy 

kemenessºmj®ni ¿ltetv®nyben v®gezt¿k. Az ºnterm®keny¿l®si k®pess®g vizsg§lat§hoz 

geitonog§mi§t alkalmaztunk. A pollenbegyŤjt®s z§rt vir§gb·l, feh®rbimb·s §llapotban 

tºrt®nt. Az anyanºv®nyek vir§gait csipesz seg²ts®g®vel feh®rbimb·s §llapotban kasztr§ltuk, 

fajt§nk®nt 50-170 db-ot. A megporzott bib®k sz§m§t ®s helyzet®t minden esetben 

feljegyezt¿k. A kºtŖdºtt gy¿mºlcsºk ar§ny§t tºbbszºr ellenŖrizt¿k, majd a 8. h®ten, illetve 

a fajta ®r®si idej®n rºgz²tett¿k. Az ºnterm®keny¿l®si k®pess®get mandul§n§l a óNyikitszkij 

2240ô (S36S37) fajta, kajszin§l 19 helyi marokk·i genot²pusn§l, illetve szilv§n§l a 

óNemtudom P3ô faja eset®ben vizsg§ltuk. Kompatibilit§si vizsg§latot az al§bbi 

kombin§ci·kban v®gezt¿nk: óSzigetcs®pi 55ô (3/9) (S11S31H) Ĭ óErianeô (4/9) (S11S31H); 

óErianeô (4/9) (S11S31H) Ĭ óSzigetcs®pi 55ô (3/9) (S11S31H); óNyikitszkij 3576ô (S36S37) Ĭ 

óčri§s kagyl·ô (4/4) (S36S37); óNyikitszkij 3576ô (S36S37) Ĭ óNyikitszkij 2240ô(S36S37); 

óNyikitszkij 2240ô (S36S37) Ĭ óMoldavszkij 810ô (S6S28). 
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5. EREDM£NYEK 

5.1. A mandula [Prunus dulcis (Mill.) D.A.Webb; syn. P. amygdalus Batsch] genetikai 

vizsg§lat§nak eredm®nyei 

5.1.1. Magyar ®s kelet-eur·pai mandulafajt§k, valamint kaliforniai fajtajelºltek S-

genot²pus§nak meghat§roz§sa, inter-inkompatibilit§si csoportokba sorol§sa  

Kor§bbi munk§kban kaliforniai, francia, spanyol ®s olasz mandulafajt§k S-

genot²pusait hat§rozt§k meg (Tamura ®s mts., 2000; L·pez ®s mts., 2004; S§nchez-P®rez ®s 

mts., 2004; Ortega ®s mts., 2006), de a kelet-eur·pai ®s magyar fajt§kr·l nem volt el®rhetŖ 

inform§ci·. A tansz®k¿nk soroks§ri g®nbankj§ban fenntartott ismert ®s jelentŖs fajt§k, 

illetve nemes²t®si alapanyagk®nt felhaszn§lhat· genot²pusok S-all®l-ºsszet®tel®nek 

meghat§roz§s§val kezdt¿k el felm®rni a magyar ®s m§s mandulafajt§k term®keny¿l®s®t 

meghat§roz· genetikai h§tteret. 

¥sszesen 22 fajta ®s hibrid S-RN-§z g®n alap¼ markerez®s®t v®gezt¿k el mindk®t 

intronr®gi· hosszpolimorfizmus§nak meghat§roz§s§val, eredm®nyeinket Ortega ®s mts. 

(2005), illetve Kodad ®s mts. (2008) adataival vetett¿k ºssze. A 2. intronr®gi·ra tervezett 

primerek a legtºbb esetben k®t PCR-fragmentumot eredm®nyeztek, kiv®ve a 13/1 ®s 23/1 

hibridekn®l, valamint a óT®t®nyi bŖtermŖô, óT®t®nyi rekordô ®s óT®t®nyi kedvencô fajt§kn§l, 

ahol egy fragmentumot detekt§ltunk (13. §bra). A k®pzŖdºtt fragmentumok 14-f®le m®retet 

reprezent§ltak, 296 bp ®s 1620 bp m®retek kºzºtt. A h§rom óNyikitszkijô kl·n ®s az óčri§s 

kagyl·ô (4/4) azonos mint§zatot mutatott, csak¼gy, mint a k®t óErianeô (4/9 ®s 4/11) ®s a 

óSzigetcs®pi 55ô. Ugyanakkor az azonos n®ven nyilv§ntartott k®t óčri§s kagyl·ô minta elt®rŖ 

mint§zatot adott.  

 

  
 

13. §bra: Mandulafajt§k ®s g®nbanki t®telek EM jelŤ, a Prunus S-RN-§z g®n m§sodik (a) ®s 

elsŖ (b) intronr®gi·j§t amplifik§l·, konszenzus primerekkel v®gzett PCR-vizsg§lat§nak eredm®nye. 

M: GeneRuler 1 kb DNS-marker (Thermo Fisher Scientific); 1. óSzigetcs®pi 58ô 3/15, 2. óSzigetcs®pi 

55ô 3/9, 3. óSzigetcs®pi 55ô 52/18, 4. óSzigetcs®pi 92ô 6/26:, 5. óVinoszlivijô 7/22, 6. óčri§s kagyl·ô 

4/4, 7. óčri§s kagyl·ô 4/3, 8. óErianeô 4/11, 9. óErianeô 4/9, 10. óMarie Dupuyô 4/15, 11. óMoldavszkij 

810ô 5/8, 12. óMoldavszkij 812ô 5/13, 13. óNyikitszkij 707ô 4/5, 14. óNyikitszkij 3576ô 6/6, 15. 

óNyikitszkij 2240ô 7/10, 16. óPozdnijô 5/2, 17. 13/1 kl·n 50/5, 18. 23/1 kl·n 51/8, 19. óT®t®nyi 

bŖtermŖô, 20. óT®t®nyi rekordô, 21. óT®t®nyi kem®nyh®j¼ô, 22. óT®t®nyi kedvencô (Hal§sz ®s mts., 

2010a). 
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Az 1. intronr®gi· fragmentumm®reteit automata szekven§torral hat§roztattuk meg. 

A kromatogramokon k®t cs¼cs jelent meg 19 mint§n§l, m²g a óT®t®nyi rekordô ®s a 13/1, 

valamint a 23/1 hibridek csak egy cs¼csot mutattak. Az elŖzŖ markerrel azonos mint§zatot 

ad· fajt§k ebben az esetben is azonos m®retŤ fragmentummal voltak jellemezhetŖk. A 

óT®t®nyi bŖtermŖô fajt§n§l az Ortega ®s mts. (2005) §ltal az S9-all®l eset®ben megadott 

m®retekhez nagyon hasonl· ®rt®keket hat§roztunk meg, 1. intron: 345 bp (az S9 eset®ben: 

348 bp), 2. intron: kb. 1550 bp (az S9 eset®ben: 1560 bp). Mivel S9-all®lt hordoz· fajta nem 

§llt rendelkez®sre, kl·noz§st kºvetŖen mindk®t fragmentumot megszekven§ltattuk ®s az 

NCBI BLASTN anal²zis alapj§n egyik kor§bban azonos²tott mandula S-all®llal sem volt 

azonos az izol§lt DNS-r®gi·, ez®rt S31 n®ven ¼j all®lk®nt ²rtuk le. A fragmentumhossz-

anal²zis (345 bp) ®s szekven§l§s alapj§n (344 bp) kapott 1 nukleotidnyi elt®r®s a fluorszcens 

JOE fest®k haszn§lat§b·l ad·dik. Az S9- ®s S31-all®lok sz§rmaztatott aminosav-sorrendje az 

RHV r®gi·ban mutatta a legtºbb elt®r®st, tov§bb§ a 2. intron h§rom nukleotiddal hosszabb 

volt. Ugyanakkor az intronszekvenci§k azonoss§ga mindºssze 47,6%. Az 1. intron eset®ben 

is csak n®gy nukleotidnyi elt®r®s tapasztalhat· a szekvenci§k alapj§n, ami azt jelenti, hogy 

a k®t all®l kºzti k¿lºnbs®g az ILP-alap¼ markerek seg²ts®g®vel megb²zhat· m·don nem 

mutathat· ki. Emiatt S31-all®l-specifikus forward primert tervezt¿nk (PdS31-F) a 2. 

intronszekvencia alapj§n, ami az EM-PC3consRD reverz primerrel egy¿tt alkalmazva csak 

az S31-all®l jelenl®te eset®n eredm®nyez egy 1000 bp m®retŤ PCR-term®ket. Eredm®nyeink 

kºzz®t®tel®vel egyidŖben Kodad ®s mts. (2008) 5 ¼j S-all®lt azonos²tottak spanyol fajt§kban, 

melyeket S31ïS35 n®ven jelºltek. Ez azt jelenti, hogy homon²mak®nt ugyanazon n®ven k®t 

elt®rŖ all®l jelent meg az adatb§zisokban, ²gy javaslatunk alapj§n a magyarorsz§gi all®l jele 

a tov§bbiakban S31H, m²g a Mallorca-sziget®rŖl sz§rmaz· óPou de Felanitxô fajt§b·l ismert 

all®l neve S31S. Az all®lspecifikus primer az al§bbi fajt§kn§l adott tov§bbi pozit²v eredm®nyt: 

óSzigetcs®pi 55ô (3/9), óErianeô (4/9 ®s 4/11), óMoldavszkij 812ô, 13/1 ®s 23/1 hibridek. 

Az ismert m®retektŖl tov§bbi elt®rŖ adatokat mutat· DNS-fragmentumokat 

kl·noz§st kºvetŖen megszekven§ltattuk ®s igazoltuk az ¼j all®lok jelenl®t®t. Az S35-tel 

v®gzŖdŖ all®lsort (Kodad ®s mts., 2008) kºvetve az S36 a óSzigetcs®pi 92ô, óVinoszlivijô, 

óčri§s kagyl·ô (4/4) ®s óNyikitszkijô kl·nokban; az S37 az óčri§s kagyl·ô (4/4) ®s 

óNyikitszkijô kl·nokban; az S38 a óSzigetcs®pi 55ô (58/12) ®s az S39 a óMarie Dupuyô ®s 

óPozdnijô fajt§kban tal§lhat·. Az ¼j all®lok szekvenci§j§t az FJ529211ïFJ529214 

azonos²t·sz§mok alatt ny¼jtottuk be az NCBI adatb§zisba. A sz§rmaztatott 

aminosavsorrend mindegyik all®l eset®ben elt®rŖ RHV-r®gi·t mutatott, ami al§t§masztja a 

g®nterm®kek all®lspecifikus mŤkºd®s®t (14. §bra). 
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14. §bra: Az NCBI adatb§zisban fellelhetŖ ºsszes, kor§bban kºzºlt mandula S-RN-§z, 

illetve az ¼jonnan azonos²tott all®lok r®szleges, sz§rmaztatott aminosav-szekvenci§j§nak illeszt®se. 

A g®n C2 ®s C3 konzervat²v r®gi·it, valamint a hipervari§bilis r®gi·t al§h¼z§ssal (RHV) jelºlt¿k 

(Ushijima ®s mts., 1998 alapj§n). A fekete h§tt®r az egyes all®lokban elŖfordul· nem konzervat²v 

aminosav-cser®ket jelºli. A 2. intron poz²ci·j§t ny²l mutatja (Hal§sz ®s mts., 2010a). 

 

Meghat§roztuk az ¼j all®lok szerkezeti jellegzetess®geit. Az elsŖ intron egyes f§zis¼, 

a m§sodik intron nulla f§zis¼ mindegyik all®l eset®ben. Mindk®t intron m®retbeli 

variabilit§st mutat, melynek pontos adatait a 15. §bra foglalja ºssze. Ezen inform§ci· 

alapj§n az S-genotipiz§l§s az ILP markerez®s alapelvei szerint kivitelezhetŖ. Munk§nk 

sor§n ºsszesen 19 fajta teljes ®s 3 fajta r®szleges S-genot²pus§t hat§roztuk meg. 
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15. §bra: Az ¼jonnan azonos²tott mandula S-RN-§z all®lok szerkezete. A t®glalapok az 

exonokat, a vonalak az intronokat jelºlik. Az 1. intronr®gi· m®reteit fragmentumhossz-anal²zissel, 

a 2. intronr®gi· m®reteit szekven§l§ssal (az exonok megszekven§lt r®szleteit sz¿rke sz²n jelzi), 

illetve az S39 eset®ben agar·z g®lelektrofor®zis alapj§n becsl®ssel hat§roztuk meg. A pontos 

intronm®retek (bp) a vonalak felett l§that·k. A vonalak alatti sz§mok a PaConsI-F/EM-PC1consRD 

(1. intronr®gi·) ®s EM-PC2consFD and EM-PC3consRD (2. intronr®gi·) primerp§rokkal amplifik§lt 

PCR-term®kek m®ret®t mutatj§k. A szekven§l§ssal jellemzett intronokat folytonos, m²g a becs¿lt 

m®retŤ intront szaggatott vonal mutatja. Az S31-all®l kimutat§s§ra alkalmas specifikus (PdS31-F) ®s 

konszenzus primerek kºtŖd®si helyeit nyilak jelzik (Hal§sz ®s mts., 2008; 2010a). 

 

Az óčri§s kagyl·ô (4/4) ®s óNyikitszkijô fajt§kban azonos²tott, S36 ®s S37 n®vvel jelºlt 

S-RN-§z all®lok funkci·k®pess®g®nek igazol§s§ra szabadfºldi tesztkeresztez®seket 

v®gezt¿nk. A PCR-mint§zat alapj§n azonos S-genot²pus¼nak v®lt fajt§k tesztkeresztez®sei 

minden esetben bizony²tott§k a kºlcsºnºs inkompatibilit§s fenn§ll§s§t, ²gy a h§rom 

óNyikitszkijô kl·n kºlcsºnºs inkompatibilit§sa is igazol·dott (5. t§bl§zat). A óSzigetcs®pi 

55ô (3/9) ®s óErianeô (4/9) fajt§k keresztez®se mindk®t ir§nyban inter-inkompatibilit§st 

mutatott, csak¼gy, mint a óNyikitszkij 3576ô Ĭ óčri§s kagyl·ô (4/4) kombin§ci·, m²g a 

kontrollk®nt haszn§lt óNyikitszkij 2240ô Ĭ óMoldavszkij 810ô keresztez®s kompatibilisnek 

bizonyult. Ennek megfelelŖen k®t ¼j inter-inkompatibilit§si csoport (CIG) l®tez®s®t tudtuk 

kimutatni ®s funkcion§lis vizsg§latokkal is megerŖs²teni.  
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5. t§bl§zat: Mandula fajtap§rok ir§ny²tott keresztez®s®t kºvetŖ gy¿mºlcskºtŖd®si ar§ny 

meg§llap²t§sa (Szigetcs®p, 2008) 

 
ǀ (Anyanºv®ny) ǁ (Pollenad·) Megporzott 

vir§gok sz§ma 

Gy¿mºlcs-

kºtŖd®s (%) 

Kompatibilit§s 

óSzigetcs®pi 55ô (3/9) 

(S11S31H) 

óErianeô (4/9) (S11S31H) 64 3,1 inkompatibilis 

óErianeô (4/9) 

(S11S31H) 

óSzigetcs®pi 55ô (3/9) 

(S11S31H) 

68 2,7 inkompatibilis 

óNyikitszkij 2240ô 

(S36S37) 

óNyikitszkij 2240ô 

(S36S37) 

70 2,5 inkompatibilis 

óNyikitszkij 3576ô 

(S36S37) 

óčri§s kagyl·ô (4/4) 

(S36S37) 

71 1,6 inkompatibilis 

óNyikitszkij 3576ô 

(S36S37) 

óNyikitszkij 2240ô 

(S36S37) 

50 0 inkompatibilis 

óNyikitszkij 2240ô 

(S36S37) 

óMoldavszkij 810ô 

(S6S28) 

61 24,5 kompatibilis 

 

 

Az egyik legnevesebb kaliforniai mandulanemes²tŖ mŤhely, a United States 

Department of Agriculture (USDA) Agricultural Research Service (Parlier) 10 ¼j 

fajtajelºltj®nek S-genot²pus meghat§roz§s§ra kaptunk felk®r®st, melyek kºz¿l ºt ¥M, ºt 

pedig ¥T fenot²pus¼. Az ¥T óTuonoô ut·dnemzed®k®bŖl sz§rmaz· hibridek mindegyik®ben 

megerŖs²tett¿k az Sf-all®l jelenl®t®t az ILP-markerez®s sor§n. A 23.5-16 hibridben 

azonos²tottuk az S5-all®lt, de a m§sik all®lt az ismert adatokb·l nem tudtuk meghat§rozni. 

Az 1. intronr®gi· 304 bp m®retet mutatott, m²g a 2. intronr®gi· a haszn§lt primerek 

egyik®vel sem amplifik§l·dott. Ez®rt az 1. intronr®gi· PCR-term®k®t kl·noz§st kºvetŖen 

megszekven§ltattuk. A szign§lpeptidtŖl a 2. konzervat²v r®gi·ig terjedŖ szekvenciaszakasz 

a vizsg§lat idej®n egyik ismert P. dulcis all®llal sem volt azonos, ®s a P. tenella S7-RN-§z-

all®llal mutatta a legnagyobb m®rt®kŤ hasonl·s§got. A k®t szekvencia feh®rjek·dol· r®gi·ja 

mindºssze egy szubsztit¼ci·t (SNP) tartalmaz, mely nem okoz aminosavcser®t. Emiatt a 

fajtajelºlt genot²pus§nak le²r§s§t S5St7 jelºl®ssel adtuk meg, az St7-all®l r®szleges 

szekvenci§j§t KC800707 azonos²t· alatt beny¼jtottuk az NCBI adatb§zisba. Az S8 volt a 

leggyakoribb, ºt fajtajelºltben is megtal§lhat· all®l. Az S14-, S18- ®s S27 -all®lokat egy-egy 

hibridben tal§ltuk meg, melyek a kor§bban vizsg§lt kºz®p-eur·pai nºv®nyanyagban nem 

voltak jelen. A teljes S-genot²pusok meg§llap²t§sa alapj§n (6. t§bl§zat) a fajtajelºltek 

inkompatibilit§si csoportokba tºrt®nŖ besorol§s§t megtett¿k, ®s egy ¼j kºlcsºnºsen meddŖ 

csoportot is azonos²tottunk, melyet a 5627-6 kaliforniai hibrid ®s a k®sei vir§gz§s¼ ᾶTitanô 

fajta alkotnak, genot²pusuk S8S14. 
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6. t§bl§zat: A vizsg§lt 32 mandula eredete, pedigr®je, valamint az PCR-rel amplifik§lt egyes intronr®gi·k m®retei, illetve az azonos²tott S-genot²pusok 

Fajt§k, hibridek1 Sz§rmaz§s Pedigr® 1. intronr®gi· (bp)2 2. intronr®gi· 

(bp)3 

S-genot²pus CIG 

óSzigetcs®pi 58ô magyar óDi·sdi f®lpap²rh®j¼ô szabad megporz§sb·l nyert 

magonca 

361; 312 550; 300 S6S10 XLVII  

óSzigetcs®pi 55ô (3/9) magyar óBurbank magoncaô fajta szabad megporz§sb·l 

nyert magonca 

417; 347 380; 1540 S11S31H XXVII  

óSzigetcs®pi 55ô (52/18) magyar óBurbank magoncaô fajta szabad megporz§sb·l 

nyert magonca 

314, 344 300; 1269 S28S38 0 

óSzigetcs®pi 92ô magyar óDi·sdi f®lpap²rh®j¼ô szabad megporz§sb·l nyert 

magonca 

408; 195 1200; 485 S22S36 0 

óVinoszlivijô ukr§n ismeretlen 417; 195 380; 485 S11S36 0 

óčri§s kagyl·ô (4/4) magyar gyŤjtem®nyes fajta, ismeretlen eredetŤ 195; 394 485; 1538 S36S37 XXVIII  

óčri§s kagyl·ô (4/3) magyar gyŤjtem®nyes fajta, ismeretlen eredetŤ 361; 327 550; 824 S6S25 0 

óErianeô (4/9) francia ismeretlen 417; 347 380; 1540 S11S31H XXVII  

óErianeô (4/11) francia ismeretlen 417; 347 380; 1540 S11S31H XXVII  

óMarie Dupuyô francia ismeretlen 361; 283 550; 1650 S6S39 0 

óMoldavszkij 810ô mold§v helyi szelekci· 361; 314 550; 296 S6S28 0 

óMoldavszkij 812ô mold§v helyi szelekci· 375; 347 1630; 1540 S27S31H 0 

óNyikitszkij 707ô ukr§n helyi szelekci· 195; 394 485; 1538 S36S37 XXVIII  

óNyikitszkij 3576ô ukr§n helyi szelekci· 195; 394 485; 1538 S36S37 XXVIII  

óNyikitszkij 2240ô ukr§n helyi szelekci· 195; 394 485; 1538 S36S37 XXVIII  

óPozdnijô ukr§n helyi szelekci· 384; 283 880; 1650 S24S39 0 

13/1 hibrid  magyar óSzigetcs®pi 58ô Ĭ óAlfºldi mandulaô 347 1540 S31H ī 

23/1 hibrid  magyar óSzigetcs®pi 58ô Ĭ óAlfºldi mandulaô 347 1540 S31H ī 

óT®t®nyi bŖtermŖô magyar óBurbank magoncaô fajta szabad beporz§s§b·l 

nyert magonca 

412, 347 ï; 1540 S8S31H 0 

óT®t®nyi rekordô magyar óBudat®t®nyi 6ô jelŤ fajtajelºlt szabad 

megporz§s¼ magonca 

389 1092 S13 ī 

óT®t®nyi kem®nyh®j¼ô magyar óBudat®t®nyi 6ô Ĭ óBudat®t®nyi 7ô 361; 389 550; 1092 S6S13 0 
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Fajt§k, hibridek1 Sz§rmaz§s Pedigr® 1. intronr®gi· (bp)2 2. intronr®gi· 

(bp)3 

 

S-genot²pus CIG 

 

óT®t®nyi kedvencô magyar óBudat®t®nyi 6ô Ĭ óBudat®t®nyi 7ô 361; 412 550; ï S6S8 X 

23-122 kaliforniai Agricultural Research Service ¥M szelekci·ja 293; 360 330 S5S7 III  

23.5-16 kaliforniai Agricultural Research Service ¥M szelekci·ja 293; 304 330; ï S5St7 0 

5627-6 kaliforniai Agricultural Research Service ¥M szelekci·ja 412; 1100 ï;1050 S8S14 ¼j4 

82-73 kaliforniai Agricultural Research Service ¥M szelekci·ja 360; 412 1720; ï S7S8 I 

K10-26 kaliforniai Agricultural Research Service ¥M szelekci·ja 293; 412 330; ï S5S8 V 

Y113-125 kaliforniai Agricultural Research Service ¥T szelekci·ja a 

óTuonoô ut·dnemzed®k®bŖl 

417; 412 850; ï SfS8  

Y114-165 kaliforniai Agricultural Research Service ¥T szelekci·ja a 

óTuonoô ut·dnemzed®k®bŖl 

417; 299 850; 350 SfS18  

Y121-1 kaliforniai Agricultural Research Service ¥T szelekci·ja a 

óTuonoô ut·dnemzed®k®bŖl 

417; 412 850; ï SfS8  

Y121-61 kaliforniai Agricultural Research Service ¥T szelekci·ja a 

óTuonoô ut·dnemzed®k®bŖl 

417; 378 850; 1360 SfS27  

Y116-161-99 kaliforniai Agricultural Research Service ¥T szelekci·ja a 

óTuonoô ut·dnemzed®k®bŖl 

417; 293 850; 330 SfS5  

1 A fajtan®vhez vagy kl·nhoz tartoz· sz§mok az aposztr·f jelek kºzºtt tal§lhat·ak, a z§r·jelben ²rt sz§mok a szigetcs®pi ¿ltetv®ny g®nbanki azonos²t·i. 
2 A PaConsI-F / EM-PC1consRD primerp§rral (Sonneveld ®s mts., 2003; Ortega ®s mts., 2005) amplifik§lt fragmentumok m®ret®t automata szekven§torral 

hat§roztattuk meg. Az al§h¼zott adatok szekven§l§sb·l sz§rmaznak. 
3 A EM-PC2consFD / EM-PC3consRD primerp§rral (Sutherland ®s mts., 2004) amplifik§lt fragmentumok m®ret®t agar·z g®lelektrofor®zis alapj§n becs¿lt¿k, 

m²g az al§h¼zott adatok szekven§l§sb·l sz§rmaznak. 
4 Đj inkompatibilit§si csoportot k®pez a ᾶTitanô fajt§val.
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5.1.2. A magyar ®s a vil§g jelentŖsebb termŖter¿leteirŖl sz§rmaz· mandulafajt§k 

genetikai variabilit§s§nak jellemz®se 

Az ºnmeddŖs®g genetikai h§tter®nek vizsg§lat§val p§rhuzamosan sor ker¿lt a vil§g fŖ 

mandulatermesztŖ kºrzeteibŖl sz§rmaz· fajt§k ®s g®nbanki anyagok genetikai variabilit§s§nak 

molekul§ris markerekkel tºrt®nŖ jellemz®s®re is. Sz§mos kºz®p- illetve kelet-eur·pai ®s §zsiai 

t®tel jellemz®s®t kºvetŖen a gazdas§gos termeszt®s ®szaki hat§r§t k®pviselŖ Magyarorsz§g 

egyre b§nt·bb vakfoltk®nt jelent meg a t®rk®pen. A megold§s ®rdek®ben haz§nk legfontosabb 

fajt§it ®s g®nbanki t®teleit a legjelentŖsebb termŖter¿letekrŖl sz§rmaz· inform§ci·k 

ºsszevet®s®vel k²v§ntuk orvosolni egy nemzetkºzi egy¿ttmŤkºd®s keret®ben (marokk·i, tºrºk 

®s USA-beli koll®g§k r®szv®tel®vel). 

 
16. §bra: ¥sszesen 86 mandulafajta ®s -genot²pus genetikai t§vols§g§t bemutat· tºrzsfa 15 SSR 

marker alapj§n. A dendrogram hasonl·s§gi m§trixon alapul· UPGMA anal²zissel k®sz¿lt (Nei ®s Li, 

1979). Az el§gaz§si pontokon az 50%-n§l nagyobb bootstrap ®rt®keket t¿ntett¿k fel (%, n=1000). Az 

egyes egyedek sz²nes diagramjai STRUCTURE 2.3.4. szoftverrel k®sz¿ltek. A 9 elk¿lºn¿lt popul§ci·t 

elt®rŖ sz²nek jelzik, a kl§dokat a dendrogramon sz§mmal jelºlt¿k (1-9). Az egyedek sz²nk·djai utalnak 

genetikai ºsszet®tel¿kre. A tºbbsz²nŤ s§vok kevert genetikai h§tteret mutatnak (Hal§sz ®s mts., 2019). 
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A vizsg§lt nºv®nyanyagban szerepeltek magyar ®s ukr§n fajt§k, hibridek, felhagyott 

¿ltetv®nyekbŖl sz§rmaz· f§k a T®t®nyi-fenns²kr·l ®s a Gell®rt-hegyrŖl, alanymag-termŖ f§k 

Cegl®drŖl, illetve idŖs f§k Monorr·l, kaliforniai fajt§k, Tºrºkorsz§gb·l, az Erzurum r®gi· 

®szaki r®sz®n fekvŖ Bademli kºzs®gbŖl ®s a Van-t· Akdamar nevŤ sziget®rŖl, a Fºldkºzi-tenger 

marokk·i partvid®k®rŖl sz§rmaz· egyedek, a kirgiziszt§ni Osh v§ros kºrny®k®n vadon 

elŖfordul· f§k, valamint h§rom vad mandulafaj (P. tenella, P. webbii, P. arabica) egy-egy 

egyede. ¥sszesen 86 genot²pust jellemezt¿nk 11 olyan genomi ®s 4 EST-SSR l·kuszban, 

melyek m§s mint§k vizsg§latakor nagy m®rt®kŤ variabilit§st t§rtak fel. A 15 primerp§r 238 all®l 

kimutat§s§t tette lehetŖv®, l·kuszonk®nt 4 ®s 21 kºzºtt v§ltozott az all®lsz§m. Az amplifik§lt 

fragmentumok m®rete 86 ®s 230 bp kºzºtt v§ltozott. A genomi SSR-markerek (193 all®l) 

polimorfizmusa nagyobb m®rt®kŤ volt, mint az EST-markerek® (45 all®l). A legnagyobb PIC 

®rt®k (polymorphism information content, a polimorfizmus kimutathat·s§g§nak hat®konys§g§t 

jellemzŖ param®ter) a BPTCT007 l·kuszban volt (0,90), m²g a legkisebb az EPDCU 5100 

l·kuszban (0,17). A nºv®nyek genetikai rokons§g§nak jellemz®s®re a hasonl·s§gi m§trixon 

alapul· UPGMA csoport§tlag m·dszert haszn§ltuk (Nei ®s Li, 1979). A hasonl·s§g m®rt®ke 

0,03 (P. tenella ®s óNe Plus Ultraô) ®s 1,00 (h§rom genot²pus a tºrºkorsz§gi Akdamar-szigetrŖl) 

kºzºtt volt, m²g az §tlag®rt®k 0,29. A dendrogramon a fºldrajzi eredet ®s a pedigr® alapj§n 

rendezŖdtek klaszterekbe a vizsg§lt mint§k (16. §bra), a P. tenella vad faj k¿lcsoportot k®pez. 

Nagym®rt®kŤ bootstrap t§mogatotts§ggal az al§bbi csoportok k¿lºn¿ltek el: kirgizi, akdamari, 

bademli, magyar, monori, olasz, marokk·i, kaliforniai ®s a vad fajok k®pviselŖi. A 

STRUCTURE anal²zis sor§n az Evanno m·dszerrel nyert K ®rt®k 9 volt, ami megfelelt a 

klaszteranal²zis eredm®nyeinek, de ezen t¼l n®h§ny kevert (admixed) genetikai h§tterŤ egyed 

azonos²t§sa is lehetŖv® v§lt (minden ukr§n ®s n®h§ny kaliforniai, magyar ®s marokk·i genot²pus 

eset®ben).  

Az AMOVA anal²zis jelentŖs genetikai variabilit§st mutatott az egyes popul§ci·kon 

bel¿l (71,30%), valamint a popul§ci·k kºzºtt is (28,70%). A magyar (8,45) ®s marokk·i (7,09) 

csoportokban mutatkozott a legnagyobb all®lsz§m, m²g a legkisebb a kaliforniai fajt§kn§l 

(3,09), r§ad§sul a legtºbb egyedi all®l is a magyar genot²pusokban volt jelen, m²g a kaliforniai 

fajt§kban nem mutattunk ki egyedi all®lokat. A legnagyobb megfigyelt heterozig·tas§g (Ho) a 

tºrºk akdamari §llom§nyra volt jellemzŖ (0,77), m²g a legkisebb az ºnterm®keny¿lŖ olasz 

fajt§kra (0,58). A popul§ci·k differenci§lts§g§nak m®r®s®re szolg§l· fix§ci·s index (FST) 0,38 

(Akdamar) ®s 0,55 (magyar) kºzºtt v§ltozott, m²g a g®n§raml§s ezzel ellent®tes m·don. A 

Mantel-teszt a fºldrajzi ®s genetikai t§vols§gok kºzºtt nem mutatott szignifik§ns ºsszef¿gg®st 

(Rxy = 0,173; P = 0,226). A belteny®szt®si egy¿tthat· (FIS) csak a kaliforniai ®s Akdamar-

szigeti csoportban adott negat²v ®rt®keket. Az ºt egyedn®l nagyobb csoportok 15 SSR-l·kusz 

elemz®se alapj§n vizsg§lt param®tereit a 7. t§bl§zatban foglaltuk ºssze.  
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7. t§bl§zat: Az ºt egyedn®l nagyobb popul§ci·k genetikai variabilit§s§t jellemzŖ param®terek 15 SSR-l·kusz elemz®se alapj§n (STRUCTURE 2.3.4., 

PopGene 1.32) 

Popul§ci·k Magyarorsz§gi Kaliforniai  Akdamar-

szigeti, 

Tºrºkorsz§g 

Bademli-r®gi·beli, 

Tºrºkorsz§g 

Marokk·i ¥nterm®keny¿lŖ 

fajt§k 

Ćtlagos all®lsz§m (Na) 8,45 3,09 4,45 5,09 7,09 3,63 

Egyedi all®lok §tlaga 1,36 0,00 0,36 0,73 0,46 0,27 

Shannon-index (I) 1,65 0,88 1,17 1,28 1,60 1,06 

Elm®letileg v§rt heterozig·tas§g (He) 0,74 0,55 0,64 0,66 0,75 0,64 

Megfigyelt heterozig·tas§g (Ho) 0,66 0,60 0,77 0,61 0,66 0,58 

Wright-f®le fix§ci·s index (FST) 0,55 0,39 0,38 0,52 0,54 0,50 

Belteny®szt®si egy¿tthat· (FIS) 0,11 -0,09 -0,20 0,08 0,12 0,09 

G®n§raml§s (Nm) 0,21 0,39 0,42 0,23 0,21 0,25 

Mintasz§m 27 5 11 11 11 5 
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5.2. A kajszi (Prunus armeniaca L.) genetikai vizsg§lat§nak eredm®nyei 

5.2.1. A kajszi S-l·kusz§nak variabilit§sa Tºrºkorsz§g ter¿let®n 

Csoportunk ®s m§s kutat·k kor§bbi SSR-alap¼ molekul§ris vizsg§latai arra utaltak, 

hogy az eur·pai ®s magyar kajszifajt§k az ir§ni-kauk§zusi fajt§k kºzti hibridiz§ci·val 

jºhettek l®tre (Maghuly ®s mts., 2005). Ezt a felt®telez®st tºrt®nelmi ®s nyelvi bizony²t®kok 

is al§t§masztj§k. A magyarorsz§gi oszm§n megsz§ll§s m§sf®l ®vsz§zada alatt tºbb 

feljegyz®s is k®sz¿lt a tºrºk szapor²t·anyagok Magyarorsz§gra tºrt®nŖ behozatal§r·l (Faust 

®s mts., 1998). Ennek alapj§n ¼gy gondoltuk, a tºrºk kajszifajt§k S-genot²pus§nak 

vizsg§lata bizony²t®kokkal szolg§lhat a tºrºk ®s magyar kajszi kºzti kapcsolatok felt§r§s§ra, 

mely seg²thet felm®rni haz§nkban a kajszi nemes²t®s®nek lehetŖs®geit ®s korl§tait, valamint 

pontosabban megismerni a faj kult¼revol¼ci·s tºrt®net®t. 

Az ºsszesen 55, Tºrºkorsz§g k¿lºnbºzŖ tartom§nyaib·l sz§rmaz·, aszal§sra vagy 

frissfogyaszt§sra alkalmas gy¿mºlcsºt termŖ fajta S-genot²pus§nak meghat§roz§s§hoz az S-

RN-§z g®n 1. (SRc-F/R) ®s 2. intronr®gi·j§t (EM-PC2consFD ®s EM-PC3consRD) 

amplifik§l· primereket alkalmaztuk (Sutherland ®s mts., 2004; Vilanova ®s mts., 2005;). Az 

adatok ki®rt®kel®s®hez a Vilanova ®s mts. (2005), valamint Hal§sz ®s mts. (2007b) §ltal 

meghat§rozott amplikonm®reteket, illetve n®h§ny esetben kontrollfajt§kat (óMoniqu²ô: S2S6, 

óSungloô: S2S3, óMari de Csan§dô: SCS19; óBergeronô: SCS2, óCegl®di ·ri§sô: S8S9) 

haszn§ltunk (Burgos ®s mts., 1998; Hal§sz ®s mts., 2005). A 2. intronr®gi· m®retei 310 bp 

®s 1980 bp kºzºtt v§ltoztak, ®s 17 fajta eset®ben kettŖ helyett egy, illetve n®gy fajt§n§l egy 

PCR-term®ket sem kaptunk. A legtºbb esetben m§r ezzel a PCR-rel azonos²that·k voltak 

az all®lok. Ugyanakkor a tizennyolc fajt§n§l detekt§lt 500 bp m®retŤ fragmentum az S9- ®s 

az S20-all®lra is utalhat. Az all®lok azonos²t§s§hoz az 1. intronr®gi· m®ret®nek 

fragmentumhossz-anal²zissel tºrt®nŖ meghat§roz§sa is sz¿ks®ges volt, mert ez jelentŖs 

elt®r®st mutat a k®t all®l eset®ben (S9: 203 bp ®s S20: 222 bp). Kider¿lt, hogy az S9-all®l mind 

a 18 fajt§ban jelen van, de kettŖ fajta az S9 mellett m®g az S20-all®lt is hordozza. Az S3- ®s 

S6-all®lok 1. intronr®gi·j§nak m®ret®t elsŖk®nt hat§roztuk meg. Ann§l a hat fajt§n§l, ahol a 

2. intronr®gi·ban kb. 310 bp hossz¼s§g¼ szakaszt azonos²tottunk, az 1. intronr®gi· eset®n 

269 bp-os m®retet detekt§ltunk. A óSungloô (S2S3) fajt§t (Burgos ®s mts., 1998) kontrollk®nt 

haszn§lva igazoltuk, hogy a 269 bp-os szakasz az S3-all®lnak felel meg. Ugyan²gy a 

óMoniqu²ô (S2S6) kontroll alapj§n meg§llap²tottuk, hogy az S6-all®l 423 bp m®retŤ. A óKayisi 

Erigiô fajta P. armeniaca Ĭ P. salicina hibrid, melyben az S11-et azonos²tottuk, a m§sik 

all®lja pedig a diploid szilva sz¿lŖfajt§t·l sz§rmazik, vagyis valamennyi kajszi S-all®lt·l 

elt®rŖ. ¥sszesen 51 genot²pusban jelent meg k®t PCR-term®k az 1. intronr®gi· eset®ben, 

m²g 4 fajt§n§l csak egy 355 bp fragmentum volt kimutathat·. Ezt a fragmentumhosszt m®g 

14 m§sik fajt§ban is azonos²tottuk. Kor§bbi munk§nkban a 355 bp hossz¼s§g¼ PCR-

amplikon az SC- ®s S8-RN-§z all®lok eset®ben jelentkezett (Hal§sz ®s mts., 2007b). 

Mivel egy sz®lesebb, eddig nem vizsg§lt ter¿letrŖl sz§rmaz· nºv®nyanyag 

vizsg§lata sor§n kor§bban nem azonos²tott all®lok felbukkan§s§ra is sz§m²tani kell, annak 

ellenŖrz®s®re, hogy a 355 bp m®retŤ DNS-szakasz biztosan az SC- ®s S8-RN-§z all®lok 

eset®ben fordul elŖ, egy specifikus AprSC8 primerp§rt tervezt¿nk a k®t azonos DNS-

szekvenci§j¼ all®l 2. intronr®gi·j§ra. Mind az S8-, mind pedig az SC-all®l jelenl®t®ben egy 

547 bp fragmentum amplifik§l·dik, m§s esetben nem keletkezik PCR-term®k (17.A. §bra), 

ahogy ezt h§rom kontrollfajta haszn§lat§val bizony²tottuk: az S8-all®lt tartalmaz· óCegl®di 

·ri§sô, az SC-all®lt hordoz· óBergeronô, ®s negat²v kontrollk®nt az S1S2 genot²pus¼ 

óGoldrichô eset®ben. A vizsg§lat alapj§n 18 fajt§ban volt kimutathat· az SC- ®s/vagy S8-RN-

§z all®l. Az SC- ®s az S8-all®l S-RN-§zt k·dol· r®gi·ja teljesen megegyezik, ez®rt az 

ºnterm®keny¿lŖ ®s ºnmeddŖ fajt§k ºnmag§ban ezzel a vizsg§lattal nem k¿lºn²thetŖk el. Az 

SC- ®s S8-haplot²pusok kºzti jellemzŖ k¿lºnbs®g, hogy az SFBC feh®rj®t k·dol· r®gi·ban 

egy 358 bp m®retŤ inszerci· tal§lhat·. A k·dolt feh®rje funkci·veszt®s®t egy korai stop 

kodon okozza, aminek kºvetkezm®nyek®nt jºtt l®tre az ¥T fenot²pus (Vilanova ®s mts., 
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2006). A k®t haplot²pus egyszerŤ megk¿lºnbºztet®s®re egy ¼j primerp§rt (AprFBC8) 

tervezt¿nk, ami az inszerci·n k²v¿l egy viszonylag rºvid szakaszt (142 bp) amplifik§l. 

Emiatt az ¥T, SC-all®lt hordoz· fajt§kn§l egy 500 bp, az S8-all®l-tartalm¼ fajt§kn§l egy 142 

bp hossz¼ fragmentum jelenik meg (17.B. §bra). A S8/SC all®lok kodomin§ns kimutat§s§t 

lehetŖv® tevŖ primerp§rral a homo- ®s heterozig·ta genot²pusok egy®rtelmŤen 

azonos²that·k.  

 

17. §bra: Az S8- ®s SC-haplot²pusok kimutat§sa ®s egy®rtelmŤ elk¿lºn²t®se.  

A: All®lspecifikus PCR az SC/S8-RN-§z jelenl®t®nek bizony²t§s§ra az AprSC8 primerp§rral (547 bp). 

B: Az SFBC (500 bp) ®s SFB8-all®lok (142 bp) megb²zhat· elk¿lºn²t®se az AprFBC8 primerp§rral. 

A sz§mok az 1. mell®kletben felsorolt fajt§k sorsz§m§val egyeznek meg, kontrollfajt§k Cč: óCegl®di 

·ri§sô(S8S9), BG: óBergeronô(SCS2), GD: óGoldrichô (S1S2), M: GeneRuler 1 kb DNS-marker 

(Thermo Fisher Scientific) (Hal§sz ®s mts., 2010b). 

 

A 18 fajt§b·l h®t esetben, valamint az ¥T kontrollk®nt haszn§lt óBergeronô fajt§ban 

mutattuk ki az SC-all®l jelenl®t®t az ¼jonnan tervezett primerp§rral. A 7 fajt§b·l 6 

heterozig·ta genot²pus¼, egy homozig·t§t azonos²tottunk (óCanakkaleô: SCSC), m²g 3 fajta 

SCS8 volt (1. mell®klet). Az 55 kor§bban ismeretlen genot²pus¼ fajta kºz¿l 51 fajta teljes S-

genot²pus§t, ®s n®gy fajta r®szleges S-genot²pus§t hat§roztuk meg. ¥sszesen 12, kor§bbi 

vizsg§latokban le²rt all®l jelenl®t®t igazoltuk. Az S9-all®l 18, az S8-all®l 14, az S6-all®l 12, az 

S19-all®l 10, az S2-all®l 9, az S7- ®s az S13-all®lok egyar§nt 8, az SC-all®l 7, az S3-all®l 6, az 

S11- ®s az S12-all®lok egyar§nt 5, ®s az S20-all®l k®t fajt§ban fordult elŖ. 

Az S-all®lok fºldrajzi elŖfordul§sa ®s gyakoris§ga nem mutatkozott egyºntetŤnek: 

az SC-all®l jelenl®t®t csak Nyugat-Tºrºkorsz§gban ®s az orsz§g kºzep®n tal§lhat· Malatya 

r®gi·ban mutattuk ki, m²g az S8-all®l szinte valamennyi r®gi·ban jelen volt. Mivel Malatya 

az orsz§g legkeletibb tartom§nya, ahol az SC-all®l jelen volt, k²v§ncsiak voltunk, hogy a 

szomsz®dos, Malaty§t·l keletre esŖ Erzincan r®gi·ban vadon ®lŖ kajsziegyedek 

hordozhatj§k-e az ºnterm®keny¿l®st elŖid®zŖ all®lt. ¥sszesen 63 kajszi S-all®l-ºsszet®tel®t 

hat§roztuk meg a kor§bban ismertetett primerp§rok ®s metodika felhaszn§l§s§val. T²z ismert 

all®lt detekt§ltunk, melyek kºz¿l az S2 volt a leggyakoribb (19 genot²pusban), az S8 17, az 

S19 16, az S3 13, az S12 11, az S6 ®s S7 10, m²g az S9, S11 ®s S13-all®lok 8 genot²pusban 

fordultak elŖ. K®t all®l eset®ben a PCR-term®kek m®retei nem ismert all®lokra utaltak, ²gy 

ezeket SX ®s Sy n®ven jelºlt¿k. A vizsg§lt nºv®nyanyagban 36 k¿lºnbºzŖ S-genot²pust 

tal§ltunk, a leggyakoribbak az S2S9, S2S11, ®s S3S12 voltak, mindh§rom genot²pus 4 egyedre 

volt jellemzŖ. Az ¥T fenot²pussal ºsszef¿ggŖ SC-all®l egyikben sem fordult elŖ, m²g az S8-

all®lt 17 genot²pusban tal§ltuk meg, a r®gi· 14 vizsg§lt ter¿let®bŖl 12-ben. A tºrºk 

nºv®nyanyagban azonos²tott S-all®lok fºldrajzi r®gi·k szerinti elŖfordul§s§t t®rk®p 

seg²ts®g®vel szeml®ltetem (18. §bra). 
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18. §bra: Az S-all®lok fºldrajzi elterjed®se Tºrºkorsz§gban ismert fajt§k (A; 55 db) ®s az 

Erzincan r®gi·ban vadon ®lŖ genot²pusok (B; 63 db) felm®r®se alapj§n (Hal§sz ®s mts., 2010b; 

2013). Az SC-all®lt zºld, az S8-all®lt piros sz²nnel jelºlt¿k, a k®k sz²nŤ, szaggatott vonalt·l ®szak-

keletre nem tal§lhat·k ºnterm®keny¿lŖ fajt§k ill. egyedek. 

 

5.2.2. A kajszi S-l·kusz§nak variabilit§sa £szak-Afrik§ban 

A kajszi kult¼revol¼ci·s tºrt®net®nek r®szletesebb felt§r§s§hoz a nyugat-§zsiai 

ter¿leten k²v¿l tov§bb bŖv²tett¿k a vizsg§latba vont nºv®nyek kºr®t. A szint®n az ir§ni-

kauk§zusi csoportba tartoz·, d®l-mediterr§ni r®gi·ban fellelhetŖ kajszi (Zhebentyayeva ®s 

mts., 2012) S-all®l-diverzit§s§r·l kor§bban semmilyen adat nem volt el®rhetŖ, ez®rt a 

Marokk·, majd Tun®zia ter¿letein ®lŖ, helyi kajszigenot²pusok bevon§s§val folytattuk a 

munk§nkat. 

Marokk· legjelentŖsebb kajszitermŖ vid®kei az Atlasz-hegys®gtŖl d®lre esŖ 

sivatagos ter¿letek o§zisaiban tal§lhat·k. Az ºsszesen 55 marokk·i kajsziegyed S-

genot²pus§nak meghat§roz§s§t az S-RN-§z g®n 1. ®s 2. intronr®gi·j§nak ILP-alap¼ 

vizsg§lat§val kezdt¿k. A 2. intronr®gi·t amplifik§l· PCR sor§n 12 genot²pusn§l k®t, 40 

genot²pusn§l egy fragmentum keletkezett, h§rom esetben nem kaptunk term®ket. Az 
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amplikonok m®rettartom§nya 7502800 bp kºzºtt volt. A Tighnit-4, Tighnit-5, Rich, Ait-

Lahcen-1, Ait-Talat-3 ®s Gulmima-4 mint§kban a 950 bp m®retŤ fragmentum az S2-all®l 

jelenl®t®re utalt. A Rich-2, Ait-Lahcen-2, Ait-Lahcen-3, Ait-Lahcen-7, Ait-Talat-1, Ait-

Talat-5, Gulmima-4 ®s Gulmima-8 genot²pusokban a 750 bp m®ret az S7-all®lra jellemzŖ. 

Az S11 (1500 bp) 8 genot²pusban mutatkozott (Rich-1, Rich-2, Ait-Lahcen-2, Ait-Lahcen-

4, Ait-Lahcen-5, Ait-Lahcen-7, Ait-Talat-3 ®s Gulmima-5). Az S13-all®l (1350 bp) 10 

genot²pusban fordult elŖ (Rich, Rich-1, Ait-Lahcen-1, Ait-Lahcen-4, Ait-Lahcen-6, Ait-

Lahcen-7, Ait-Talat-1, Ait-Talat-5, Gulmima-3 ®s Gulmima-7). Az S13-all®l jelenl®t®t a 

PCR-term®k PstI restrikci·s enzimmel tºrt®nŖ em®szt®s®vel is megerŖs²tett¿k (19.A. §bra). 

Az all®l szekvenci§j§nak ismeret®ben a specifikus has²t§st kºvetŖen keletkezŖ k®t 

fragmentum m®rete 356 ®s 994 bp.  

 

19. §bra: A ritka ®s nem v§rt all®lok elŖfordul§s§nak megerŖs²t®se CAPS ®s all®lspecifikus 

PCR-rel. A: az S13 all®lspecifikus kimutat§sa az EM-PC2-PC3 PCR-term®k (1300 bp) PstI enzimmel 

tºrt®nŖ has²t§s§val. A has²tatlan ®s has²tott mint§k sz§ma megegyezik, az em®szt®st a mintan®vben 

aposztr·f jelºli, a keletkezett 356 ®s 994 bp fragmentumokat ny²l mutatja. B: az S20 all®lspecifikus 

PCR-rel tºrt®nŖ kimutat§sa PaS20-F ®s EM-PC5consRD primerekkel. Kontrollfajta a óCegl®di 

Piroskaô (CP: S8S20), a genot²pusok a 2. mell®kletben megadott sz§mokkal szerepelnek, M: 

GeneRuler 1 kb DNS-marker (Thermo Fisher Scientific) (Kodad ®s mts., 2013a). 

 

Az 1. intronr®gi· amplifik§l§s§t kºvetŖen meghat§rozott pontos 

fragmentumm®retek megegyeztek a kor§bban azonos²tott all®lok eset®ben m®rt ®rt®kekkel. 

A 355 bp hossz¼s§g¼ szakaszt 39 genot²pusban azonos²tottuk (2. mell®klet), ami az S8- vagy 

SC-all®l jelenl®t®re utal. Az AprFBC8 primerp§r haszn§lat§val 37 genot²pusban mutattuk ki 

az SFBC-all®lt (SC-haplot²pust), melyek kºz¿l 33 homozig·ta (SCSC), n®gy heterozig·ta, m²g 

k®t esetben az SFB8-all®l jelenl®te igazol·dott (20. §bra). Az S20-all®l jellemzŖ m®rete 222 

bp, ami hat genot²pusban fordult elŖ (Gulmim-1, Gulmim-2, Gulmim-5; Ait-Lahcen-5; Ait 

Lahcen-6; Tighnit-5). Enn®l a hat mint§n§l a 2. intronr®gi· PCR-anal²zise nem 

eredm®nyezett amplifik§ci·t, ²gy az S20-all®l megerŖs²t®se ®rdek®ben az ismert szekvencia 

alapj§n all®lspecifikus forward primert (PaS20-F) tervezt¿nk, ami az EM-PC5consRD 

primerrel p§rba §ll²tva kb. 600 bp m®retŤ PCR-term®ket eredm®nyez, kiz§r·lag az S20-all®l 

jelenl®t®ben. Kontrollk®nt a óCegl®di Piroskaô (S8S20) magyar fajt§t haszn§ltuk (19.B. §bra). 
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20. §bra: Az SFBC (500 bp) ®s SFB8-all®lok (142 bp) elk¿lºn²t®se a marokk·i kajszik 

eset®ben AprFBC8 primerp§rral. Negat²v kontroll: 18. (S2S20), 32. (S7S11) ®s 44. (S2S13) minta, a 

genot²pusok a 2. mell®kletben megadott sz§mokkal szerepelnek, M: GeneRuler 1 kb DNS-marker 

(Thermo Fisher Scientific) (Kodad ®s mts., 2013). 

 

A marokk·i kajszimint§kn§l ºsszesen 7 kor§bban le²rt all®lt azonos²tottunk. Az SC-

all®l bizonyult a leggyakoribbnak (37), ut§na az S13 (9), S7 ®s S11 (8), S2 ®s S20 (6), S8 (2) ®s 

az S6 (1). Az S-all®lok elterjed®se ®s gyakoris§ga elt®r®st mutatott az egyes o§zisok kºzºtt 

(21. §bra). A Tighnit- ®s Armed-o§zisokban (Agdz), majdnem az ºsszes genot²pus 

homozig·ta ¥T (94%) (2. mell®klet). Mindºssze 3 k¿lºnbºzŖ all®l jelenl®t®t tal§ltuk meg 

(S2, S20 ®s SC), ®s az SC gyakoris§ga 95%. A Skoura-o§zisban minden genot²pus homozig·ta 

¥T volt. Kelaat MôGouna o§zis§ban 6 all®l (S2, S7, S8, S11, S13 ®s S20) is elŖfordult, ®s a 

genot²pusok mindegyike ¥M volt, az S7-, S11- ®s S13- all®lok mindegyike 25% gyakoris§ggal 

volt jelen. A Gulmima-o§zisban 8 all®lt azonos²tottunk (S2, S6, S7, S8, S11, S13, S20 ®s SC), 

ahol az S20 ®s SC 21%-os gyakoris§got mutatott. Csak h§rom egyed volt ¥T, mindegyik 

heterozig·ta form§ban. Az o§zisokt·l jelentŖsen elt®rŖ hegyvid®ki ºkosziszt®m§j¼ Rich-

t®rs®gben 4 S-all®l (S2, S7, S11 ®s S13) jelenl®t®t mutattuk ki mindºssze h§rom egyedben. 

 

21. §bra: Az S-all®lok fºldrajzi elterjed®se ®s gyakoris§ga Marokk·ban. A fekete oszlopok 

hossza ar§nyos az egyes S-all®lok sz§zal®kos gyakoris§g§val egy adott r®gi·ban (sz¿rke kºrrel 

jelºlve); n a mintav®telezett f§k sz§ma az egyes agro-ºkosziszt®m§kban (Kodad ®s mts., 2013a). 

 

Az ®szak-afrikai r®gi·b·l nemcsak marokk·i, hanem tun®ziai kajszifajt§kkal is 

dolgoztunk. ¥sszesen 12 helyi fajta S-genot²pus§t hat§roztuk meg (8. t§bl§zat), amibŖl 9 

¥M ®s 3 ¥T volt, kºzt¿k k®t homozig·ta (óAsliô ®s óRakiô). A leggyakoribb S7-all®l h®t 

fajt§ban, az S12-all®l ºt fajt§ban, m²g az S2-, az S8- ®s S11-all®lok mindegyike k®t fajt§ban, 

az S13-all®l pedig egy fajt§ban fordult elŖ. Az ºnmeddŖ fajt§k kºzºtt k®t-k®t azonos 

genot²pus¼t tal§ltunk (S7S12 ®s S7S11). 
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8. t§bl§zat: Tun®ziai kajszifajt§k S-genot²pusa ILP-markerez®s alapj§n 

Fajta S-genot²pus Term®keny¿l®si 

fenot²pus 

óOud Rhayemô S7S12 ¥M 

óOud Hmidaô S2S12 ¥M 

óBouthani Ben Frihaô S12S13 ¥M 

óBedri Ahmarô S7S12 ¥M 

óOueld El Oudô S7S8 ¥M 

óOuardiô S2S7 ¥M 

óSayebô S7SC ¥T 

óAsliô SCSC ¥T 

óRakiô SCSC ¥T 

óHamidiô S7S11 ¥M 

óBouk Ahmedô S7S11 ¥M 

óAdedi Ahmarô S8S12 ¥M 

 

 

5.2.3. A kajszi ºnmeddŖs®g®t §ttºrŖ Prunus-specifikus transzpozon azonos²t§sa 

A d®l-marokk·i Tighnit ®s Armed o§zisokban (Draa Valley) tal§lhat· kajsziegyedek 

t¼lnyom· tºbbs®ge ¥T fenot²pus¼, amit az elŖzŖ fejezetben bemutatott eredm®nyeink 

alapj§n az SC-all®l jelenl®te id®z elŖ (Kodad ®s mts., 2013a). A r®gi· tov§bbi egyedeinek 

vizsg§lata sor§n h§rom fa S-genot²pus§ban (Tighnit-10, Armed-3 ®s Armed-7) szint®n 

azonos²tottuk az SC/S8-RN-§z all®lt (22.A.B. §bra), amit az 1. intronr®gi· eredm®nyei is 

al§t§masztottak: 332 bp/355 bp a Tighnit-10 ®s 355 bp az Armed-3 ®s Armed-7 vizsg§lata 

sor§n. A 355 bp elsŖ intronr®gi· az SC/S8-RN-§z all®l jellemzŖ m®rete. Az SC ®s S8 kºzti 

megk¿lºnbºztet®s ®rdek®ben az AprFBC8 primert haszn§ltuk (22.C. §bra). A kontroll 

fajt§kn§l a v§rt fragmentumm®retek jelentkeztek, 150 bp volt az SFB8-all®l amplikonm®rete, 

m²g 500 bp az SFBC PCR-term®k®nek m®rete. Ugyanakkor a Tighnit-10, Armed-3 ®s 

Armed-7 egyedek eset®ben megjelent egy nem v§rt m®retŤ, kb. 850 bp hossz¼ fragmentum. 

Ezt a jelens®get a kor§bbi, nagyobb Prunus SFB-r®gi·t amplifik§l· primerp§runkkal v®gzett 

PCR-t kºvetŖen is megfigyelt¿k (22.D. §bra). Az ²gy megjelenŖ all®lt SFBC2 n®vvel jelºlt¿k, 

a h§rom egyed S-genot²pusa pedig: Tighnit-10 S2SC2, Armed-7 SCSC2 ®s Armed-3 SC2SC2. A 

h§rom egyed ºnterm®keny¿l®si k®pess®ge pollentºmlŖ nºveked®ssel ®s az ºnmegporz§st 

kºvetŖ gy¿mºlcskºtŖd®si ar§ny meghat§roz§s§val is megerŖs²t®st nyert, mert saj§t 

pollennel tºrt®nŖ megporz§st kºvetŖen a pollentºmlŖk bel®ptek a magh§zba ®s a 

gy¿mºlcskºtŖd®s is 20% felett volt, m²g a negat²v kontrollk®nt haszn§lt Rich-1 eset®ben 

nem tºrt®nt gy¿mºlcskºtŖd®s. 
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22. §bra: Az S-RN-§z ®s S-haplot²pus-specifikus F-box g®nek PCR-anal²zise h®t kajszi 

eset®ben. M: GeneRuler 1 kb DNS-marker (Thermo Fisher Scientific), 1. ᾶGºnci magyarkajsziô 

(SCS8), 2. ᾶCegl®di ·ri§sô (S8S9), 3. Ait -Lahcen-3 (S7S8), 4. Armed-22 (SCSC), 5. Tighnit-10 (S2SC2), 

6. Armed-7 (SCSC2) ®s 7. Armed-3 (SC2SC2). A:  Az S-RN-§z g®n 2. intronr®gi·ja EM-PC2consFD ®s 

EM-PC3consRD primerp§r haszn§lat§val. B: Az SC/S8-RN-§z all®lok jelenl®t®nek igazol§sa a 

PaConsI F ®s AprSC8R primerp§rral C: Az SFB-all®lok detekt§l§sa a kodomin§ns AprSFB-F1 ®s 

AprSFB-R primerp§rral. D: Az SFBC/8-all®lok specifikus kimutat§sa az AprFBC8-F ®s AprFBC8-R 

primerp§rral. E: A kajszi S-haplot²pus-specifikus F-box g®nj®ben azonos²tott inszerci· helyzet®nek 

v§zlatos bemutat§sa. A v®konyabb feh®r t®glalapok, melyek sz¿rke h§romszºgei egym§s fel® 

mutatnak egy nem-auton·m, a II. oszt§lyba tartoz· mozg· genetikai elemet §br§zolnak (Falling 

Stones, FaSt). Az azonos ir§nyba fordul· feh®r (SFB) ®s sz¿rke (FaSt) ºtszºgek az inszerci· k®t 

v®g®n elhelyezkedŖ direkt szekvencia-ism®tlŖd®sek (TSD). Az AprFBC8-F/R primerp§r kºtŖd®si 

hely®t nyilak mutatj§k (Hal§sz ®s mts., 2014a). 

 

Az agar·z g®lbŖl becs¿lt kb. 850 bp hossz¼s§g¼ fragmentumot kl·noz§st kºvetŖen 

megszekven§ltattuk, pontos m®rete 864 bp-nak ad·dott. Egy 716 bp m®retŤ inszerci· 

®kelŖdºtt be az SFBC2-all®l ny²lt leolvas§si keret®be (ORF), pontosan abban a poz²ci·ban, 

mint az SFBC-all®lban megjelenŖ 358 bp hossz¼ inszerci· (22.E. §bra). R§ad§sul az elsŖ 

342 bp-nyi szakasz teljesen azonosnak bizonyult az SFBC-all®l inszerci·j§nak megfelelŖ 

r®gi·j§val. Ugyanakkor a leg®rdekesebb jelens®g az volt, hogy az ORF r®gi·t megszak²t· 

inszerci· k®t p®ld§nyban tartalmazta azt az eredetileg le²rt 358 bp hossz¼ elemet, amit 

Vilanova ®s mts. (2006) az SFBC-all®lban kor§bban azonos²tottak. A k®t p®ld§ny ¼n. 

ñnestedò, f®szkes elrendezŖd®sben volt jelen: a m§sodik 358 bp m®retŤ szakasz az elsŖ elem 

342. ®s 343. nukleotidjai kºz® ®kelŖdºtt (23. §bra). Mindºsszesen h§rom nukleotidnyi 

elt®r®s volt tal§lhat· a 3ô v®gen. 
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23. §bra: A kajszi SFB8-, SFBC- ®s SFBC2-all®lok r®szleges szekvenciailleszt®se. A 

transzpozon be®kelŖd®s®nek hely®t hat§rol· direkt szekvenciaism®tlŖd®seket (TSD r®gi·kat) sz¿rke 

h§tt®r, a l§ncv®gi ford²tott ism®tlŖd®seket (TIR r®gi·t) k®k ny²l jelzi (Hal§sz ®s mts., 2014a). 

 

A r®szletes elemz®s sor§n a DNS-transzpozonokra jellemzŖ von§sokat tal§ltunk: az 

inszert v®gein®l azonos²tott ford²tva ism®tlŖdŖ szakaszok a transzpozonokra jellemzŖ, ez 

esetben 82 bp m®retŤ TIR r®gi·k (terminal inverted repeat, l§ncv®gi ford²tott ism®tlŖd®sek). 

A k®t kar kºzti hasonl·s§g m®rt®ke kb. 75%. Az inszert szekvenci§j§ban nagy ar§nyban 

fordult elŖ A ®s T b§zis. A nested elrendezŖd®s seg²ts®g®vel a TSD (target site duplication, 

az inszerci· k®t v®g®n elhelyezkedŖ direkt szekvenciaism®tlŖd®s) r®gi·t is siker¿lt pontosan 

azonos²tani. Az elsŖ inszerci·t az SFBC-all®lban a óCurrotô ®s óPann·niaô fajt§kban 

azonos²tottuk (Hal§sz ®s mts., 2007b) egy spanyol kutat·csoporttal (Vilanova ®s mts., 2006) 

kºzel egy idŖben. Ennek az elemnek az SFB8-all®lba tºrt®nŖ be®kelŖd®se egy 9 bp hossz¼ 

TSD szakaszt id®zett elŖ, aminek szekvenci§ja TTTTATTTA, m²g a nested elrendezŖd®sŤ 

m§sodik inszerci· TSD r®gi·ja TATTAGTAA szekvenci§j¼ (teh§t a k®t elem 

szekvenci§j§ban kimutatott 3 b§ziscsere a TSD r®gi·ban jelentkezett, nem a transzpozon 

szekvenci§j§ban). Az inszert m®rete TSD n®lk¿l 349 bp, ®s a k®t, nested elrendez®sŤ 

inszerci· szekvenci§ja azonos. Mindezen struktur§lis jellegzetess®gek alapj§n az inszerci· 

egy ¼n. MITE, miniature inverted-repeat transposable element, vagyis rºvid, ford²tott 

ism®tlŖd®seket tartalmaz·, nem auton·m transzpoz§bilis DNS-szakasz, aminek a Falling 

Stones, FaSt transzpozon nevet adtuk. 

Az inszert BLASTN anal²zise sz§mos homol·g szekvenci§t tal§lt az NCBI 

Nucleotide adatb§zisban: 1.) Prunus persica BAC clones 28F08 (E-®rt®k = 8 Ĭ 10-137) 

JGIBIXB-13B7 (E Ò 7 Ĭ 10-68); 2.) P. avium R2R3-MYB transzkripci·s faktor intronja 

(MYBF1 g®n) (E = 2 Ĭ 10-78); valamint 3.) a P. cerasifera S6 2. intronja (E = 10-75) ®s az S14-

ribonukle§z (E = 7 Ĭ 10-73). Ahol a hat§rol· r®gi·k is el®rhetŖk voltak, ott a jellegzetes 9 bp 

TSD szakasz is jelen volt. 

A 349 bp m®retŤ kajszi FaSt-elemet keresŖszekvenciak®nt haszn§lva BLAST-

anal²zist v®gezt¿nk az Ŗszibarack genomon. ¥sszesen 121 teljes k·pi§t ®s 60 tov§bbi 

r®szleges fragmentumot tal§ltunk, amik 50%-n§l nagyobb m®retŤek voltak a teljes 

inszerci·hoz k®pest. Mindegyik egyez®s E-®rt®ke Ò 10-102. Ezeken k²v¿l is sz§mos kisebb 

r®gi·t tal§ltunk, amiket kiz§rtunk a vizsg§latb·l a TSD mot²vum hi§nya miatt. Az ºsszes 

szekvenci§t letºltºtt¿k az Ŗszibarackgenom adatb§zis§b·l ®s ºsszehasonl²tottuk a kajszi 
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FaSt szekvenci§val: az azonoss§g m®rt®ke 0,877 (scaffold_1:11556280) ®s 0,925 

(scaffold_6:19104870, scaffold_7:8851240 ®s scaffold_8:18494390) kºzºtt v§ltozott. A 

maximum likelihood anal²zissel k®sz²tett tºbbs®gi konszenzus fa (majority-rule consensus 

tree) a szekvenci§kat nem kromosz·m§k szerint vagy kromosz·m§n bel¿li poz²ci·juk 

alapj§n csoportos²totta (24. §bra). Az egyik szekvenciav§ltozat 10 p®ld§nyban fordult elŖ 

az 1, 2, 4, 6, 7 ®s 9 scaffoldokon; egy m§sik ºt k·pi§ban az 1, 3 ®s 8 scaffoldon. Egy tov§bbi 

vari§ns n®gy k·pi§ja az 1 ®s 5 scaffoldon; m²g k®t azonos v§ltozat az 1-es scaffoldon 

tal§lhat·, valamint egy m§sik p§r az 5-ºs ®s 7-es scaffoldokon. 

 

 

 

24. §bra: A kajszi ®s Ŗszibarack Falling Stones transzpozon szekvenci§k kladogramja. A 

maximum likelihood anal²zis alap¼ tºbbs®gi konszenzus fa (majority-rule consensus tree) kl§djai a 

bootstrap ®rt®kekkel (%, n=1200). Az apricotins ®s apricotins2 jelºli az SFBC- ®s SFBC2-all®lokb·l 

a k²s®rleteinkben azonos²tott FaSt elemeket (Hal§sz ®s mts., 2014a). 

 

Az Ŗszibarackgenomon tºrt®nŖ keres®ssel (Phytozome) mind a nyolc kromosz·m§n 

tal§ltunk FaSt elemeket. A legtºbb elem az 1-es kromosz·m§n, m²g a legkevesebb a 8-as 

kromosz·m§n fordult elŖ. A centromeron r®gi·kban nagyon kev®s p®ld§ny volt. A 

szubtelomerikus r®gi·kban is megjelentek, ²gy a 6-os kromosz·m§n is, kºzel az S-

l·kuszhoz (25. §bra).  

 



 

74 
 

 
 
25. §bra: Az ¼jonnan azonos²tott Prunus-specifikus Falling Stones elemek poz²ci·ja az 

Ŗszibarackgenomban. A h§romszºgek a teljes hossz¼s§g¼ inszerci·k orient§ci·j§t mutatj§k, a 

vonalak a r®szleges k·pi§kat. A centromeron relat²v helyzet®t k®k ov§lis alakzat mutatja. A sz§mok 

(1-8) az Ŗszibarack kromosz·m§kat jelºlik, k¿lºn felt¿ntetve a 6-os kromosz·ma szubtelomerikus 

r®gi·j§ban elhelyezkedŖ S-l·kuszt (Hal§sz ®s mts., 2014a). 

 

Az Ŗszibarackgenom ºsszesen 90 teljes hossz¼s§g¼ FaSt-inszerci·j§nak a hat§rol· 

szakaszait vizsg§ltuk meg a TSD azonos²t§sa ®s elemz®se ®rdek®ben. Mindegyik esetben 

9 bp m®retŤ TSD-t azonos²tottunk a 349 bp hossz¼ szakaszt hat§rol· r®gi·kban. A 

szekvenci§kat letºltºtt¿k ®s a be®kelŖd®st hat§rol· genomi r®gi·k valamint az inszerci·k 

szekvenci§it elemezt¿k: a FaSt 5ô ®s 3ô v®gei jelentŖs m®rt®kben konzervat²vak, a TSD-k 

t¼lnyom·r®szt A ®s T b§zisokban gazdag szekvenci§k (26. §bra). 

 

 
 
26. §bra: A Falling Stones transzpozonban ®s hat§rol· r®gi·iban a b§zisok gyakoris§g§t 

mutat· szekvencia Ălog·ò. A betŤk m®rete ar§nyos a vizsg§lt szekvenci§kban val· elŖfordul§suk 

gyakoris§g§val (Hal§sz ®s mts., 2014a). 

 

A Phytozome v9.1 adatb§zisban el®rhetŖ 41 nºv®nyi genom BLAST-anal²zis®t 

elv®gezve nem tal§ltunk FaSt elemet, m®g a Rosaceae csal§dba tartoz· Fragaria vesca ®s 
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Malus Ĭ domestica genomok eset®ben sem. Homol·g szekvenci§kat csak Prunus fajokban 

azonos²tottunk (Ŗszibarack, cseresznyeszilva ®s cseresznye). A kajszi ®s Ŗszibarack FaSt 

elemek konzervat²v TIR r®gi·j§ra primerp§rt tervezt¿nk, ami egy 347 bp m®retŤ szakaszt 

amplifik§l. A vizsg§lt mint§k kºz¿l a 18 Prunus egyedn®l (kajszi, Ŗszibarack, mandula, 

cseresznye, diploid ®s hexaploid szilva, valamint vad fajok) megjelent a v§rt m®retŤ 

fragmentum, m²g a szint®n Rosaceae csal§dba tartoz· alma vagy birs, illetve a homoktºvis 

(Hippophae rhamnoides, Elaeagnaceae csal§d, Rosales rend) ®s a som (Cornus mas, 

Cornales rend) eset®ben nem keletkezett PCR-term®k (27. §bra). 

 

27. §bra: A Falling Stones transzpozonra specifikus primerekkel v®gzett PCR-anal²zis 

eredm®nye ºsszesen 18 k¿lºnbºzŖ Prunus faj ®s n®gy Prunus nemzets®gen k²v¿li faj eset®ben. M: 

GeneRuler 1 kb DNS-marker (Thermo Fisher Scientific), 1. P. armeniaca Armed-3 genot²pus; 2. P. 

dulcis óT®t®nyi bŖtermŖô; 3. P. persica óBabygold 7ô; 4. P. avium óGermersdorfi ·ri§sô; 5. P. cerasus 

ó£rdi jubileumô; 6. P. salicina óSanta Rosaô; 7. P. domestica óTophitô; 8. P. arabica; 9. P. tenella; 

10. P. webbii; 11. P. salicina Ĭ P. armeniaca hibrid; 12. P. kansuensis; 13. P. kurdica; 14. P. 

sogdiana; 15. P. mume; 16: P. ferganensis; 17. P. cerasifera; 18. P. spinosa; 19. Malus Ĭdomestica 

óJonagoldô; 20. Hippophae rhamnoides óFruganaô; 21. Cydonia oblonga óAromateô; ®s 22. Cornus 

mas óCs§szl·iô (Hal§sz ®s mts., 2014a). 

 

A k®t k·pi§ban jelenl®vŖ, azonos szekvenci§j¼ inszerci· arra utal, hogy a m§sodik 

be®kelŖd®s nem r®gen kºvetkezhetett be. E felt®telez®s igazol§s§ra SSR-anal²zist v®gezt¿nk 

10 l·kusz elemz®s®vel, hogy az SFBC2-all®lt hordoz· h§rom marokk·i egyed kºzti 

kapcsolatot jellemezz¿k. Az UPGMA dendrogramon a kºz®p-§zsiai ¥M óZardô fajta 

k¿lcsoportot k®pezett, illetve az ¥T magyar óCegl®di aranyô szint®n t§vol ker¿lt a marokk·i 

egyedektŖl (28. §bra).  

 

 

28. §bra: Marokk·i ®s kontrollk®nt haszn§lt egy®b kajszifajt§k 10 SSR-l·kusz anal²zis®bŖl 

sz§rmaz· dendrogramja a Nei-f®le hasonl·s§gi m§trixon alapul· csoport§tlag m·dszerrel 

(unweighted pair group method with arithmetic averages analysis) (Hal§sz ®s mts., 2014a). 
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A Gulmima eredetŤ mint§k kºzºs csoportba ker¿ltek, m²g az Armed, Tighnit, Ait-

Lahcen, Skoura r®gi·kb·l ®s az Atlas-hegys®gbŖl sz§rmaz· egyedek vegyesen jelentek 

meg. Ugyanakkor az SFBC2-all®lt hordoz· f§k (Armed-3, Armed-7 ®s Tighnit-10) szinte 

azonos SSR-profilt mutattak, kºzºs csoportba rendezŖdtek. 

 

5.3. A meggy (Prunus cerasus L.) genetikai vizsg§lat§nak eredm®nyei 

5.3.1. A funkci·k®ptelen S-all®lok jelenl®te a magyar meggyfajt§kban 

A diploid fajok vizsg§lata ut§n a tetraploid meggyfajt§kkal foglalkoztam. H¼sz 

gazdas§gilag jelentŖs meggyfajta ®s 12 szelekt§lt kl·n S-l·kusz§nak variabilit§s§t 

vizsg§ltuk a cseresznye S-RN-§z g®n 2. intronj§t hat§rol· konzervat²v r®gi·kra tervezett 

konszenzus PaCons jelŤ primerekkel (Sonneveld ®s mts., 2003). A tetraploid genom miatt 

egyedenk®nt max. 4 all®l fordulhat elŖ ®s a legtºbb esetben 2-3 fragmentumot 

azonos²tottunk az agar·z g®leken 500 1000 bp m®rettartom§nyban. A óCsengŖdiô ®s a 

óPipacs 1ô fajt§k PCR-term®keit kl·noztuk, megszekven§ltattuk, ®s az NCBI 

MEGABLAST anal²zis®vel igazoltuk, hogy a kapott term®kek val·ban S-RN-§z 

szekvenci§k (E ®rt®k 4e-131 ®s 4e-138). Fajhibrid eredete miatt a meggy all®lk®szlete 

§tfed®st mutat a csereszny®vel, ez®rt az ismert cseresznyeall®lokat a PCR-term®kek becs¿lt 

m®rete alapj§n, valamint a kor§bban meghat§rozott genot²pus¼ fajt§khoz hasonl²tva 

pr·b§ltuk azonos²tani, de ez csak az S1, S4, S6 all®lok eset®ben volt lehets®ges. Mindemellett 

a funkci·k®ptelen all®lok ezzel a primerp§rral nem mutathat·k ki, ez®rt a mut§ci·k 

jelenl®t®re kidolgozott all®lspecifikus primereket ®s/vagy CAPS-markereket haszn§ltuk a 

tov§bbiakban. 

A PPM S1ô egy 615 bp hossz¼s§g¼ Ds (Dissociation) transzpozon elemet tartalmaz 

a g®n k·dol· r®gi·j§ban (Hauck ®s mts., 2006a), ²gy a hat§rol· r®gi·khoz kapcsol·d· 

PaSFB1-F/R primerp§rral (Ikeda ®s mts., 2004a) 768 bp term®k jelenik meg az S1 ®s 1383 

bp m®retŤ fragmentum az S1ô eset®ben. ¥sszesen 15 fajt§ban azonos²tottuk a vad t²pus¼ S1 

v§ltozatot (óFavoritô, óK§ntorj§nosiô, ó£rdi jubileumô, óMeteor koraiô, óDu-1ô, óCsengŖdiô, 

óP§ndy 279ô, óDebreceni bŖtermŖô, óPiramisô, óKorai pipacsmeggyô, ó£vaô, óPetriô ®s h§rom 

VN jelŤ kl·nban), m²g az S1ô-all®lt csak az óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô fajta eset®ben (29. §bra). Az 

S-RN-§z g®n 2. intronr®gi·j§nak szekvenci§j§t a óCsengŖdiô fajt§b·l meghat§roztattuk, ®s a 

BLAST vizsg§lat alapj§n 100% egyez®st tal§ltunk az S1-all®llal (877 bp). 

 

 
 
29. §bra: Az S1- ®s S1ô-haplot²pusok megk¿lºnbºztet®se a PaSFB1-F/R (Tsukamoto ®s mts., 

2008b) primerp§rral. Az S1ô-haplot²pus 1383 bp m®retŤ fragmentum§t a piros ny²l jelzi, m²g az S1-

haplot²pusok 768 bp m®retŤ PCR-term®kkel jelennek meg. 1. óFavoritô, 2. óK§ntorj§nosiô, 3. ó£rdi 

jubileumô, 4. óMeteor koraiô, 5. óCsengŖdiô, 6. óP§ndy 279ô, 7. óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô 8. óDebreceni 

bŖtermŖô, 9. óPiramisô, 10. óKorai pipacsmeggyô, 11. ó£vaô, 12. óPetriô, 13. VN-1, M: GeneRuler 1 

kb DNS-marker (Thermo Fisher Scientific). 

 

Az SPM S6m-haplot²pus funkci·veszt®s®t az RN-§z g®n k·dol· r®gi·j§ba ®kelŖdºtt 

2715 bp inszerci· okozza (Yamane ®s mts., 2003a). Egy m§sik SPM, az S6m2 eset®ben egy 

guanintartalm¼ nukleotid del®ci·ja miatt kialakul· kereteltol·d§s korai stop kodont hozott 

l®tre (Tsukamoto ®s mts., 2006). Az S6-, S6m- ®s az S6m2-haplot²pusok megk¿lºnbºztet®s®hez 

a specifikus PcS6-spF ®s PcS6-spR primerp§rt haszn§ltuk (Tsukamoto ®s mts., 2008b). Az 

inszerci· n®lk¿l 192 bp hossz¼s§g¼ PCR-term®k keletkezik az S6- ®s S6m2-all®lok eset®n, 
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m²g az S6m elŖfordul§sa 2907 bp m®retŤ fragmentumot id®z elŖ. ¥sszesen 10 mint§n§l 

detekt§ltuk a nagyobb PCR-fragmentumot (óMeteor koraiô, óKorai pipacsmeggyô, óDu-1ô, 

ó£rdi bŖtermŖô ®s kl·njai). A vad t²pus¼ S6- ®s az S6m2-haplot²pus megk¿lºnbºztet®s®hez a 

StyS6-F ®s S6-RNase-spR CAPS primerp§rt haszn§ltuk (Tsukamoto ®s mts., 2008), amivel 

295 bp term®ket szapor²tottunk fel minden vizsg§lt fajta eset®ben. A StyI restrcikci·s 

enzimmel tºrt®nŖ has²t§st kºvetŖen az eredeti S6-RN-§z PCR-term®ke egy 275 bp ®s egy 20 

bp m®retŤ fragmentumra hasadt, m²g az S6m2 has²tatlan maradt. ¥sszesen 8 fajt§ban 

azonos²tottuk az S6-haplot²pust (ó£rdi jubileumô, óMontmorencyô, óOblacsinszkaô ®s kl·njai, 

VN kl·nok), m²g az S6m2-haplot²pust 3 fajt§ban tal§ltuk meg (óCig§ny 7ô, óCsengŖdiô ®s 

óCig§ny C. 404ô). 

Az S13 funkci·k®pes haplot²pusnak k®t funkci·k®ptelen v§ltozata ismert, egyik az S-

RN-§z g®nt, m²g a m§sik az SFB g®nt ®rinti. Az S13m-haplot²pusban egy 23 bp m®retŤ del®ci· 

keletkezett a k·dol· r®gi·ban, ami s®r¿lt S-RN-§z feh®rj®t eredm®nyez. Az S13ô-haplot²pus 

+533. poz²ci·j§ban egy adenin guaninra cser®lŖdºtt, ami egy aminosavcser®t id®zett elŖ, 

valamint a +733. poz²ci·ban egy guanin timinre cser®lŖdºtt, ez§ltal egy korai stop kodon 

jºtt l®tre (Tsukamoto ®s mts., 2006). A MaeS13m-F ®s MaeS13-Rnase-spR primerp§rral 

v®gzett PCR sor§n 161 bp m®retŤ fragmentumot kaptunk az S13- ®s S13ô-haplot²pusok eset®n 

®s 138 bp-t az S13m jelenl®tekor. A kisebb S13m fragmentumot csak a kontrollk®nt haszn§lt 

ᾶMontmorencyô fajt§ban azonos²tottuk. Az S13ô-haplot²pus kimutat§s§hoz DdeI restrikci·s 

endonukle§zt haszn§ltunk, aminek felismerŖhelye az 5ô-CTNAG-3ô szekvencia. Az S13ô-

all®l eset®ben az SNP jelenl®te ezt a felismerŖhelyet v§ltoztatta meg (Tsukamoto ®s mts., 

2008). A specifikus DdeS13-F ®s SFB13-spR primerp§rokkal elv®gzett PCR-t kºvetŖen az 

S13-haplot²pus valamennyi v§ltozata eset®n 278 bp hossz¼s§g¼ fragmentumot kaptunk. A 

DdeI restrikci·s endonukle§zzal tºrt®nŖ em®szt®st kºvetŖen az enzim a mŤkºdŖk®pes S13-

haplot²pust 235 bp, 24 bp ®s 19 bp hossz¼s§g¼ szakaszokra has²totta, m²g az S13ô-t k®t r®szre, 

254 bp ®s 24 bp hossz¼ szakaszokra (Tsukamoto ®s mts., 2008b) (30. §bra). A vizsg§lt 

nºv®nyanyagban az S13ô-haplot²pust h§rom faj§tban azonos²tottuk (óFavoritô, ó£rdi 

jubileumô ®s óMaliga eml®keô), az S13 vad t²pus¼ all®lt egy fajt§ban detekt§ltuk (óKorai 

pipacsmeggyô). 
 

 
30. §bra: Az S13/13m- ®s S13ô-haplot²pusok elk¿lºn²t®se DdeI restrikci·s endonukle§zzal 

tºrt®nŖ has²t§ssal az SFB-g®n DdeS13-F ®s SFB13-spR primerp§rokkal v®gzett PCR-amplifik§ci·j§t 

kºvetŖen (Tsukamoto ®s mts., 2008b). A restrikci·s endonukle§z a bibekomponensben elt®r®st 

mutat·, de az SFB-g®nben azonos szekvenci§j¼ S13- ®s S13m-haplot²pusokat 235 bp, 24 bp ®s 19 bp 

m®retŤ szakaszokra, m²g a piros ny²llal jelºlt, a pollenkomponensben elt®rŖ S13ô-t 254 bp ®s 24 bp 

hossz¼ szakaszokra has²totta. M: GeneRuler 100 bp DNS-marker (Thermo Fisher Scientific); 1. 

ó£rdi jubileumô (S13ô kontroll); 2. ᾶMontmorencyô (S13m kontroll); 3. óFavoritô (S13ô); 4. óMaliga 

eml®keô (S13ô); 5. óKorai pipacsmeggyô (S13). 

 

Az S36-haplot²pusnak funkci·k®pes vari§ns§t mindezid§ig nem azonos²tott§k, csak 

n®gy funkci·k®ptelen v§ltozata (S36a, S36b, S36b2 ®s S36b3) ismert. A PcS36ab-F2 ®s PcS36a-

spR primerp§rokkal (Tsukamoto ®s mts., 2010) v®gzett PCR-vizsg§lat sor§n 1042 bp hossz¼ 

fragmentum keletkezik az S36a ®s S36b eset®n, m²g 1348 bp az S36b2-haplot²pusn§l (31. §bra).  
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31. §bra: Az S36a-, S36b- ®s S36b2-haplot²pusok azonos²t§sa PcS36ab-F2 ®s PcS36a-spR 

primerp§r alapj§n (Tsukamoto ®s mts., 2010). S36a ®s S36b eset®n 1042 bp m®retŤ fragmentum, m²g 

az S36b2 eset®n (ny²llal jelºlve) 1348 bp m®retŤ amplikon keletkezik. M: GeneRuler 1 kb DNS-

marker (Thermo Fisher Scientific); 1. óFavoritô (S1S13ôS35S36a); 2. óK§ntorj§nosi 3ô (S1S4S35S36b), 3. 

óMeteor koraiô (S1S6mS35S36a); 4. ó£rdi jubileumô (S1S6S13ôS36b); 5. óMaliga eml®keô (S13ôS35S36aS36b); 

6. óCig§nymeggy 7ô (S6m2S9S26S36b2); 7. óDu-1ô (S1S6mS12S35); 8. óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô (S1ôS4S35S36b); 9. 

óP§ndy 279ô (S1S4S35S36b); 10. óCig§nymeggy C. 404ô (S6m2S9S26S36b2), 11. óDebreceni bŖtermŖô 

(S1S4S35S36b), 12. óPiramisô (S1S35S36aS36b), 13. óPipacs 1ô (S12S14S26S36b2), 14. óKorai pipacsmeggyô 

(S1S6mS13S36b), 15. óFanalô (S9S36b2). 

 

Az S36a ®s S36b elk¿lºn²t®s®hez az S36a-all®lra specifikus PcS36ab-F ®s PcS36a-spR 

primereket alkalmaztuk (Tsukamoto ®s mts., 2010), mellyel az S36a-all®l jelenl®te eset®n egy 

898 bp m®retŤ fragmentum keletkezik. Ezen eredm®nyeket megerŖs²tett¿k m®g a PcS36ab-

F ®s PcS36b/b2/b3-R primerp§rral (Tsukamoto ®s mts., 2010) v®gzett PCR eredm®nyeivel 

is, amivel 760 bp m®retŤ szakasz amplifik§l·dik az S36b ®s S36b3 eset®n, valamint egy 759 

bp m®retŤ az S36b2 eset®ben, de az S36a-all®lr·l nem tºrt®nik amplifik§ci· (32. §bra). 

 

 

32. §bra: Az S36a-, S36b- ®s S36b2-haplot²pusok azonos²t§sa PcS36ab-F ®s PcS36b/b2/b3-R 

primerp§rral (Tsukamoto ®s mts., 2010). Az S36b ®s S36b3 eset®n 760 bp m®retŤ szakasz, m²g az S36b2 

eset®ben egy 759 bp m®retŤ szakasz amplifik§l·dik, ugyanakkor az S36a-all®lr·l nem tºrt®nik 

amplifik§ci·, amit csillag jelºl az §br§n. M: GeneRuler 1 kb DNS-marker (Thermo Fisher 

Scientific); 1. óFavoritô (S1S13ôS35S36a); 2. óK§ntorj§nosi 3ô (S1S4S35S36b); 3. óMeteor koraiô 

(S1S6mS35S36a); 4. ó£rdi jubileumô (S1S6S13ôS36b); 5. óMaliga eml®keô (S13ôS35S36aS36b); 6. óDu-1ô 

(S1S6mS12S35); 7. óCig§nymeggy 7ô (S6m2S9S26S36b2); 8. óCsengŖdiô 9. óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô (S1ôS4S35S36b); 

10. óP§ndy 279ô (S1S4S35S36b); 11. óCig§nymeggy C. 404ô (S6m2S9S26S36b2), 12. óDebreceni bŖtermŖô 

(S1S4S35S36b), 13. óPiramisô; 14. N2 (S4S6mS35S36a); 15. L (S4S6mS35S36a); 16. ó£rdi bŖtermŖô 

(S4S6mS35S36a); 17. óPipacs 1ô (S12S14S26S36b2); 18. óKorai pipacsmeggyô (S1S6mS13S36b); 19. óFanalô 

(S9S36b2); 20. óMontmorencyô (S6S13mS35S36a). 

 

Ezen ut·bbi primerp§rok PCR-eredm®nyeinek ºsszes²t®s®vel az ó£rdi bŖtermŖô 

kl·nokkal egy¿tt 12 mint§ban tal§ltuk meg az S36a-haplot²pust (óFavoritô, óMeteor koraiô, 

óMaliga eml®keô, óPiramisô, óMontmorencyô, ó£rdi bŖtermŖô ®s kl·njai), valamint t²z 

fajt§ban az S36b-all®lt (ó£rdi jubileumô, óMaliga eml®keô, óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô, óP§ndy 279ô, 

óDebreceni bŖtermŖô, óPiramisô, óKorai pipacsmeggyô, ó£vaô, óPetriô ®s óK§ntorj§nosi 3ô). 

Tov§bbi t²z fajt§ban az S36b2-t (óCig§nymeggy 7ô, óCsengŖdiô, óCig§nymeggy C. 404ô, 

óPipacs 1ô, óFanalô, óOblacsinszkaô ®s kl·njai, VN kl·nok) mutattuk ki. S36b3-haplot²pust 

egyik magyar meggyfajt§ban sem tal§ltunk. 
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5.3.2. Az S-genotipiz§l§s hat®konys§g§nak nºvel®se 

Cseresznye eset®ben az S-RN-§z g®n elsŖ intronr®gi·j§nak (kb. 100-450 bp) 

fragmentumhossz-anal²zise megb²zhat· ®s pontos technik§nak bizonyult a k¿lºnbºzŖ S-

genot²pusok azonos²t§s§ra (Cachi ®s W¿nsch, 2014). Ugyanakkor meggy eset®ben nem volt 

adat az intronr®gi· m®retbeli variabilit§s§r·l. Ez®rt meggy S-genot²pusok 

meghat§roz§s§hoz elsŖk®nt alkalmaztuk a csereszny®re kidolgozott PaConsI-FFAM ®s 

PaConsI-R2 primerp§rt (Sonneveld ®s mts., 2006). A PCR eredm®nyess®g®t agar·z-

g®lelektrofor®zissel ellenŖrizt¿k (33. §bra), ®s az amplikonok m®rete a v§rtnak megfelelŖen 

szinte minden esetben 500 bp-n§l kisebb volt. Ennek megfelelŖen a fragmentumok pontos 

m®ret®t automata szekven§tor seg²ts®g®vel hat§roztattuk meg a fluoreszcens FAM jelºl®s 

seg²ts®g®vel. Az eredm®nyek ki®rt®kel®se sor§n a Sonneveld ®s munkat§rsai (2006), 

valamint Cachi ®s W¿nsch (2014) §ltal cseresznye eset®ben kºzºlt adatokat vett¿k alapul 

(9. t§bl§zat).  

 

 
 
33. §bra: Az S-RN-§z g®n elsŖ intronr®gi·j§nak PaConsI-FFAM ®s PaConsI-R2 konszenzus 

primerp§rral (Sonneveld ®s mts., 2006) v®gzett PCR-amplifik§ci·j§t kºvetŖ agar·z g®lelektrofor®zis 

®s fragmentumhossz-anal²zis eredm®nyei. M: GeneRuler 100 bp DNS-marker (Thermo Fisher 

Scientific); 1. óFavoritô; 2. óK§ntorj§nosi 3ô; 3. ó£rdi jubileumô; 4. óMeteor koraiô; 5. óMaliga 

eml®keô; 6. óDu-1ô; 7. óCig§nymeggy 7ô; 8. óCsengŖdiô; 9. óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô; 10. óP§ndy 279ô; 11. 

óCig§nymeggy C. 404ô; 12. óDebreceni bŖtermŖô; 13. óPiramisô; 14. N2; 15. L; 16. ó£rdi bŖtermŖô; 

17. óPipacs 1ô; 18. óKorai pipacsmeggyô; 19. óFanalô; 20. óMontmorencyô. 

 

Kontrollk®nt az al§bbi fajt§kat haszn§ltuk, melyek genot²pus§t m§r kor§bban 

meghat§rozt§k: óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô, P§ndy kl·nok, Cig§nymeggy kl·nok, ó£rdi jubileumô ®s 

ó£rdi bŖtermŖô, valamint óMontmorencyô (Tsukamoto ®s mts., 2010). Az S1- ®s S1ô-all®l 382 

bp-ral jellemezhetŖ m®ret®t 16 fajt§ban, kºzt¿k h§rom kontrollban azonos²tottuk (óFavoritô, 

óK§ntorj§nosi 3ô, ó£rdi jubileumô, óMeteor koraiô, óDu-1ô, óCsengŖdiô, óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô, 

óP§ndy 279ô, óDebreceni bŖtermŖô, óPiramisô, óKorai pipacsmeggyô, ó£vaô, óPetriô ®s h§rom 
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VN kl·n). A kor§bban bemutatott S1-haplot²pus-specifikus PCR-vizsg§latok igazolt§k ezen 

adatokat. ¥sszesen 13 fajt§ban, kºzt¿k h§rom kontrollban (óK§ntorj§nosi 3ô, óĐjfeh®rt·i 

f¿rtºsô, óP§ndy 279ô, óDebreceni bŖtermŖô, ó£rdi bŖtermŖô ®s kl·njai, ó£vaô ®s óPetriô) 

azonos²tottuk a 453 bp m®retŤ fragmentumot, ami a cseresznye S4-all®l jellemzŖ ®rt®ke 

(Cachi ®s W¿nsch, 2014). ¥sszef¿gg®st tal§ltunk a 448 bp m®retŤ fragmentum ®s a 

kor§bban azonos²tott S6m-haplot²pusok, valamint a 446 bp m®ret ®s az S6- vagy S6m2-all®lok 

kºzºtt. Az ®rt®kek alapj§n az S6m-haplot²pust t²z fajt§ban (óMeteor Koraiô, óDu-1ô, ó£rdi 

bŖtermŖô ®s kl·njai, valamint óKorai pipacsmeggyô) detekt§ltuk. Az S6- ®s S6m2-all®lok elsŖ 

intronr®gi·j§nak m®retei azonosak, de az elv®gzett S6-haplot²pus-specifikus PCR-

vizsg§latokkal egym§st·l elk¿lºn²thetŖk voltak. A kontroll fajt§k kºz¿l n®gy tartalmazta az 

S6-haplot²pus valamelyik v§ltozat§t. Az S6/S6m2 illetve az S6m-all®lok kºzt tapasztalt 

k®tnukleotidnyi elt®r®s (446 bp ®s 448 bp) miatt a ᾶMeteor koraiô (S6m) ®s ᾶCig§nymeggy 7ô 

(S6m2) fajt§k PCR-term®keit kl·noz§st kºvetŖen megszekven§ltattuk. A szekvenciailleszt®s 

alapj§n k®t nukleotidnyi AT inszerci·t azonos²tottunk az S6m-all®l elsŖ intronj§ban. A 

ᾶKronioô fajta adatb§zisb·l letºltºtt S6-all®l-szekvenci§j§ban az AT mot²vum 5 p®ld§nyban 

fordul elŖ, ²gy egy mikroszatellitet (SSR) k®pez, m²g az S6m-all®l eset®ben ugyanez a 

mot²vum 6 k·pi§ban van jelen (34. §bra). 

 

34. §bra: Az S-RN-§z g®n elsŖ intronr®gi·j§nak szekvenciailleszt®se a meggy h§rom 

k¿lºnbºzŖ S6-haplot²pusa eset®ben. A kontrollk®nt haszn§lt vad t²pus¼ S6-all®l a ᾶKronioô 

cseresznyefajt§b·l sz§rmazik (EU077236.1), m²g az S6m2 a ᾶCig§nymeggy 59ô fajt§b·l (DQ385841). 

A vizsg§lat sor§n ¼jonnan izol§lt szekvenci§k a ᾶMeteor koraiô (S6m: KY965069) ®s 

ᾶCig§nymeggy 7ô (S6m2: KY965070) fajt§kb·l sz§rmaznak. Az exonr®gi·kat keret jelzi a k·dolt 

aminosavak felt¿ntet®s®vel, a k¿lºnbs®get fekete h§tt®r mutatja. 

 

A óPipacs 1ô fajt§ban tal§ltunk egy 347 bp m®retŤ fragmentumot, ami a 

csereszny®bŖl sz§rmaz· S12-haplot²pus adataival egyezik meg, ®s m§s fajt§ban nem fordult 

elŖ. Ezenk²v¿l egy m§sik cseresznye all®lm®retet (336 bp) is csak a óPipacs 1ô fajt§ban 

tal§ltunk, ezt a fragmentumot kl·noztuk ®s megszekven§ltattuk. A BLAST anal²zis sor§n 

100%-os egyez®st mutatott a csereszny®bŖl sz§rmaz· S14-RN-§zzal. Azokban a mint§kban, 

ahol a kor§bban elv®gzett specifikus PCR-ek alapj§n az S13-haplot²pusok jelenl®te 

igazol·dott, az elsŖ intronr®gi· vizsg§lat§n§l nem amplifik§l·dott PCR-term®k. H§rom 

fajt§ban (óPipacs 1ô, óCig§nymeggy 7ô, óCig§nymeggy C. 404.ô) tal§ltunk az S-RN-§z g®n 

elsŖ intronr®gi·ja eset®n szokatlanul nagym®retŤ (kb. 900 bp) fragmentumot (33. §bra). A 

PCR-term®ket kl·noztuk ®s megszekven§ltattuk a óCig§nymeggy 7ô kl·nfajt§b·l ®s az 
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NCBI adatb§zisb·l letºlthetŖ szekvenciaadatok alapj§n (EU035975) azonosnak bizonyult a 

P. fruticosa S26-all®llal. Az elsŖ intronr®gi· szekvenci§b·l meghat§rozott, pontos m®rete 

923 bp. Az S9-all®lt 358 bp m®rettel azonos²tottuk hat fajt§ban, kºzt¿k egy kontroll eset®ben 

is (óCig§nymeggy 7ô, óCig§nymeggy C. 404.ô, óFanalô, óOblacsinszkaô ®s kl·njai). 

A P. fruticosa fajb·l sz§rmaz· S35-all®lt 297 bp-n§l detekt§ltuk, ami 19 fajt§ban 

jelent meg (óK§ntorj§nosi 3ô, óFavoritô, óMeteor koraiô, óMaliga eml®keô, óDu-1ô, 

óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô, óP§ndy 279ô, óDebreceni bŖtermŖô, óPiramisô, ó£rdi bŖtermŖô ®s kl·njai, 

óMontmorencyô, ó£vaô ®s óPetriô). Az S36a- ®s S36b-all®lok eset®n 368 bp, m²g az S36b2 eset®n 

370 bp m®retŤ fragmentumot kaptunk a PCR sor§n. Ennek az elt®r®snek az oka egy 2 bp-os 

inszerci· az S-RN-§z g®n elsŖ intronj§ban (Tsukamoto ®s mts., 2010). Ezt ºsszevetve az S36-

haplot²pus-specifikus vizsg§latokkal az S36a-haplot²pust ºsszesen 12 fajt§ban azonos²tottuk, 

ebbŖl kettŖ kontrollfajta (óFavoritô, óMeteor koraiô, óPiramisô, óMaliga eml®keô, 

óMontmorencyô, ó£rdi bŖtermŖô ®s kl·njai). Az S36b-all®lt 10 fajt§ban tal§ltuk meg, kºzt¿k 

h§rom kontroll fajt§ban (ó£rdi jubileumô, óMaliga eml®keô, óĐjfeh®rt·i f¿rtºsô, óP§ndy 279ô, 

óDebreceni bŖtermŖô, óPiramisô, óKorai pipacsmeggyô, ó£vaô, óPetriô ®s óK§ntorj§nosi 3ô). 

Az S36b2-haplot²pust 10 fajt§ban mutattuk ki, kºzt¿k egy kontroll fajta volt (óCig§nymeggy 

7ô, óCsengŖdiô, óCig§nymeggy C. 404ô, óPipacs 1ô, VN kl·nok, óOblacsinszkaô ®s kl·njai). 

Az ²gy meghat§rozott S-haplot²pusokra jellemzŖ pontos m®reteket a 9. t§bl§zat foglalja 

ºssze. 

 
9. t§bl§zat: A meggy S-RN-§z all®lok elsŖ intronr®gi·j§nak fragmentumhossz-anal²zis®vel 

meghat§rozott pontos m®retei (500 bp alatt) a PaConsI-F/PaConsI-R2 primerp§r haszn§lat§val 

(Sonneveld ®s mts., 2006), az adott haplot²pus eredet®nek felt¿ntet®s®vel. Az S26 eset®ben a 923 bp 

m®retet szekven§l§s alapj§n hat§roztuk meg 

All®lok M®ret (bp) Eredet 

S1, S1ô 382 P. avium 

S4 453 P. avium 

S6, S6M2 446 P. avium 

S6M 448 P. avium 

S9 358 P. avium 

S12 347 P. avium 

S13 nincs term®k P. avium 

S14 336 P. avium 

S26 923 P. fruticosa 

S35 297 P. fruticosa 

S36A, S36B 368 P. fruticosa 

S36B2 370 P. fruticosa 

 
 

¥sszesen 10 k¿lºnbºzŖ S-haplot²pust (S1, S4, S6, S9, S12, S13, S14, S26, S35 ®s S36) vagy 

ezek funkci·k®ptelen vari§nsait azonos²tottuk 28 meggyfajta ®s n®h§ny szelekt§lt kl·n S-

all®l-k®szlet®nek meghat§roz§s§val (10. t§bl§zat). 
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10. t§bl§zat: A vizsg§latba vont magyar meggyfajt§k ®s szelekt§lt kl·nok S-genot²pusa 

 

Fajta S-genot²pus Eredet 

Cig§nymeggy 7* S6m2S9S26S36b2 ŕshonos, spont§n l®trejºtt fajta 

Cig§nymeggy C. 404 S6m2S9S26S36b2 ŕshonos, spont§n l®trejºtt fajta 

CsengŖdi S1S6m2S36b2 T§jszelekci·, CsengŖd-Akaszt· 

Debreceni bŖtermŖ S1S4S35S36b T§jszelekci·, Debrecen 

Du-1 S1S6mS12S35 T§jszelekci·, Dunavecse 

£rdi bŖtermŖ* S4S6mS35S36a P§ndy Ĭ Nagy angol 

£rdi jubileum* S1S6S13ôS36b P§ndy Ĭ Eugenia 

£va S1S4S35S36b T§jszelekci·, F®nyeslitke 

Fanal S9S36b2 Schattenmorelle kl·n, N®metorsz§g 

Favorit S1S13ôS35S36a P§ndy Ĭ Montreuilli 

K§ntorj§nosi 3 S1S4S35S36b T§jszelekci·, M§t®szalka 

Korai pipacsmeggy S1S6mS13S36b P§ndy Ĭ Cs§sz§r 

L S4S6mS35S36a £rdi bŖtermŖ kl·n 

Maliga eml®ke S13ôS35S36aS36b P§ndy Ĭ Eugenia 

Meteor korai S1S6mS35S36a P§ndy Ĭ Nagy angol 

Montmorency* S6S13mS35S36a T§jszelekci·, Franciaorsz§g 

N2 S4S6mS35S36a £rdi bŖtermŖ kl·n 

N212 S4S6mS35S36a £rdi bŖtermŖ kl·n 

N3 S4S6mS35S36a £rdi bŖtermŖ kl·n 

N4 S4S6mS35S36a £rdi bŖtermŖ kl·n 

N5 S4S6mS35S36a £rdi bŖtermŖ kl·n 

Oblacsinszka S6S9S36b2 T§jszelekci·, Jugoszl§via 

Oblacsinszka 3/133 S6S9S36b2 Kl·nszelekci·, Đjfeh®rt· 

Oblacsinszka 3/142 S6S9S36b2 Kl·nszelekci·, Đjfeh®rt· 

P§ndy 279* S1S4S35S36b ŕshonos, spont§n l®trejºtt fajta 

Petri S1S4S35S36b T§jszelekci·, LºvŖpetri 

Pipacs 1 S12S14S26S36b2 T§jszelekci·, Kecel 

Piramis S1S35S36aS36b M221 Ĭ Meteor korai 

Đjfeh®rt·i f¿rtºs* S1ôS4S35S36b T§jszelekci·, Đjfeh®rt· 

VN-1 S1S6S36b2 T§jszelekci·, V§s§rosnam®ny 

VN-5 S1S6S36b2 T§jszelekci·, V§s§rosnam®ny 

VN-7 S1S6S36b2 T§jszelekci·, V§s§rosnam®ny 

*kontrollk®nt haszn§lt, ismert S-genot²pus¼ fajta (Yamane ®s mts., 2001; Hauck ®s mts., 2006b; Tsukamoto 

®s mts., 2006, 2008a;b) 
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5.3.3. Magyar meggyfajt§k genetikai jellemz®se SSR-markerekkel 

 

Ugyanezen meggyfajt§kat a Prunus nemzets®gben polimorfnak bizonyul· 10 SSR-

l·kuszban is megvizsg§ltuk (Xu ®s mts., 2004; Dirlewanger ®s mts., 2002; Mnejja ®s mts., 

2004), hogy genetikai h§tter¿krŖl m®g sz®lesebb kºrŤ k®pet kapjunk. Az adatokb·l UPGMA 

elemz®st v®gezt¿nk, melynek eredm®ny®t a 35. §bra szeml®lteti.  

 
35. §bra: A t²z SSR-l·kusz adatai alapj§n k®sz¿lt UPGMA dendrogram ('poppr' package in 

R, a kl§dok bootstrap t§mogatotts§g§val (%, n=10 000), az el§gaz§sokn§l az 50 feletti ®rt®keket 

t¿ntett¿k fel; R Core Team, 2013). A fajtanevek melletti korongok sz²n®nek intenzit§sa utal a fajta 

gy¿mºlcsh¼s§nak sz²nm®lys®g®re, antocianin-tartalm§ra, a festŖlevŤs®g m®rt®k®re (Ny®ki, 2016; 

Papp ®s mts., 2010), a sºt®t jelºli az erŖteljes festŖlevŤs®get. 

 

A dendrogramon a óPipacs 1ô k¿lºn¿l el a legink§bb, ez§ltal k¿lcsoportot k®pezve, 

ami a tºbbi egyedtŖl val· jelentŖs genetikai t§vols§g§t szeml®lteti. Az ó£rdi bŖtermŖô fajta, 

valamint a 6 kl·nja (N2, N3, N4, N5, N2K ®s L) kºzºtt a dendrogram azonoss§got mutat, 

vagyis a vizsg§lt l·kuszok alapj§n elt®r®st nem tudtunk kimutatni. Hasonl· tapasztalhat· a 

óCig§nymeggyô kl·nok eset®ben is. A k®t k¿lfºldi fajta, a óFanalô ®s óMontmorencyô teljesen 

k¿lºn §ll a magyar fajt§kt·l. A meggy gy¿mºlcse k®tf®le t²pusba sorolhat·: az amarella 

meggy h¼sa vil§gos, leve csaknem sz²ntelen, a morello t²pusra a sºt®tpiros h¼ssz²n jellemzŖ, 

festŖlevŤ, antocianin-tartalma nagy (Ny®ki, 2016; Papp ®s mts., 2010). A vizsg§lt fajt§k 

kºzºtt mindk®t t²pus megtal§lhat·. Az §br§n felt¿ntettem a gy¿mºlcsh¼s sz²nintenzit§s§t, 

²gy j·l l§that·, hogy van olyan kl§d, ahol csak nagy antocianintartalm¼ gy¿mºlcsºt termŖ 

fajt§k tal§lhat·k (a óCig§nymeggyô kl·nok, óCsengŖdiô, VN-1 stb.), de festŖlevŤ fajt§k m§s 

csoportokban is tal§lhat·k (pl. óFanalô), r§ad§sul az amarella t²pus¼ óMontmorencyô fajt§hoz 

§ll legkºzelebb. Mindez arra utal, hogy a fajt§k nem a gy¿mºlcsh¼s festŖlevŤs®ge alapj§n 

csoportosulnak, ez a jelleg feltehetŖen tºbb fajtalesz§rmaz§si ¼tvonalon is kialakulhatott.  


