Valasz Dr. Molnar Istvan, MTA doktora opponensi véleményére.

Mindenekel6tt nagyon nagy tisztelettel megkoszonom birdlomnak, hogy elvallalta doktori
dolgozatom birdlatat. K6szonom a dolgozatrél 6sszességében kialakitott pozitiv véleményét.
Kosz6ndm részletes, szakmai alapokon nyugvo észrevételeit, az altalanos birdlati részben is
feltett szdmos kérdését. Az ezekre a kérdésekre adott valaszaim a kdvetkezGk.

A burgonya nemesitésének szakirodalma rendkiviil sokrétli és igen nagy terjedelmd. Ez
egyértelmlien maganak a termesztett burgonya sajatossagainak kdszonhetd. A burgonya
autotetraploid novény, rendkivil heterozigdta, vegetativan szaporitott, meglehetésen sok a
korokozdja, kartevéje, biotikus és abiotikus stresszekre érzékeny, terméképessége, minésége
szamos tényezl fliggvénye. A nemesitési célok és az azok eléréséhez vezetd utak is ennek
megfelel6en nagyon sokrétlek. A burgonyanemesités akar csak egyes szakteriletei, pl.
virusrezisztenciara valé nemesités, vagy a fajon beliili és fajok kozotti keresztezési korlatok
szakirodalmadnak részletes feldolgozasa is kimerithetné egy-egy dolgozat teljes terjedelmét.
Dolgozatomban ezért arra torekedtem, hogy a burgonyanemesités daltalam midvelt
szakterileteihez, a bemutatandd eredményekhez konkrétan kapcsolddd szakirodalmakat
dolgozzam fel. Ezzel utalni szeretnék biraldm azon észrevételeire, ahol hidanyolja egyes
részteriletek szakirodalmdanak emlitését, vagy részletesebb kifejtését (pl. a S. tuberosum ssp.
tuberosum faj evolucidja, vagy kdzelebbi rokon fajai ploidia szintjének, egyéb tulajdonsagainak
ismertetése). Hasonld okbdl nem szerepel részletesen a dolgozatban a beltenyésztéses
leromlas, a diploid, dihaploid nemesitési technikak, vagy az endospermium megtermékenyité
képesség és egyéb keresztezési korlatok jelentéségének részletes bemutatasa sem. Bar e
témateriletek legfontosabb 0sszegzd publikacioit (szakkdnyvek és rewiev-k) igyekeztem a
dolgozatban megemliteni (pl. Bradshaw 2022: Potato Breeding. Theory and Practice, Zhang et
al. 2019: The genetic basis of inbreeding depression in potato, vagy Bashir et al. 2021: Wild
potatoes: A genetic reservoir for potato breeding). Birdlom szintén hidnyolja, hogy az 1.8.
,Biotikus stresszrezisztencia” fejezetben nem tértem ki a fontosabb rezisztenciagének
ismertetésére. Indokom ugyanaz, mint az el6z6ekben. Szinte minden vad burgonyafajban
szamos virus, baktérium, gomba rezisztenciagén és azok tobb formaja is ismert (pl. HR
hiperszenzitiv rezisztencia gének: PVS Ns gén, PVX Nx gén; ER extrém rezisztencia gének:
RYsto, RVYadg, RVYchc, PVX RX gén -melyekkel mi is dolgoztunk; rassz specifikus ,R” és nem

rassz specifikus ,,r” gének a fitoftéra rezisztencia esetében a S. demissum fajbdl szarmazdan



(R1-11 gének), melyekkel szintén dolgoztunk; QTL tipusu genomi régidk). Mulasztasbdl az erre
a szakteriiletre vonatkozo legfrissebb és legrészletesebb 6sszefoglald publikacid, egy review,
Islam et al. 2024: Resistance to biotic and abiotic stress in potato: the origin of the genes and
corresponding molecular markers, csak az 1.9. Abiotikus stresszrezisztencia targyaldsanal lett
megemlitve, holott e cikk részletesen targyalja a biotikus stressz rezisztencia géneket is.
Birdlom felvetette azt is, hogy dolgozatomban miért nem emlitettem meg a Keszthelyen, Taller
Janos vezetésével folyd burgonya genoszekvendlasi projektet? ElsGsorban azért, mert ez a
munka jelenleg alapkutatasi szintl és eddigi eredményei még nagyon tavol dllnak a
nemesitésben valé hasznosithatdsagtdl. Mindazonaltal az elmult tobb, mint 20 évben
folyamatosan egyltt dolgoztunk Taller Janossal és munkacsoportjaval. Kordbban Cernak
Istvan, jelenleg pedig Frank Krisztian kollégank dolgozik szoros egylttm(ikodésben velik,
amely egylttm(ikodésbél szamos olyan kozos publikdcio sziiletett, amelyek a dolgozatomban
is szerepelnek. K6z6s PhD hallgatoink eredményeit azonban szandékosan nem épitettem be a
dolgozatba.

Kérdésként merilt fel, hogy mas noévényekhez hasonléan a burgonya rezisztenciagének
tobbsége szintén az NBS-LRR csoportba tartozik-e?

Az eddig leirt burgonya virusrezisztencia-génekben is talalhaté leucinban gazdag ismétlédést
tartalmazé domén. Ennek megfelel6en, ezek a gének is bizonyitottan, vagy feltételezetten az
NBS-LRR géncsaladba tartoznak. Gomba- illetve baktérium kérokozdk elleni rezisztencia
géneket a burgonyaban lényegesen kevesebbet elemeztek ilyen szintig. A P. infestans
rezisztencidért felel6s génekrél azonban ismert, hogy szintén az NBS-LRR géncsaladba
tartoznak, a Fusarium oxysporum rezisztencidért felel6s génekrél szintén feltételezik, hogy
receptorfehérjék (Kagimbo és Du 2026).

Biraldm véleménye alapjan a modern biotechnoldgiai mddszerek, mint marker alapu
szelekcio, géntérképezés, genomszekvendlas burgonyanemesitésben vald felhasznaldsaval
kapcsolatban meglehetésen szlikszavian dolgoztam fel a terilet szakirodalmat. Mint
altaldaban a dolgozatban, ebben az esetben is igyekeztem a szakteriilet eredményeit
osszefoglald, olyan review publikaciékra hivatkozni, amelyekben a teriilet legutdbbi elért
eredményei egy dolgozatba 6sszegylijtve ismerhet6k meg (pl. Slater et al. 2014, Ramakrishnan

et al. 2015).



Biralom a dolgozat altaldanos biralati részén tul az egyes fejezetekkel kapcsolatban is

szamoskérdést tett fel. A feltett kérdések és az azokra adott valaszaim a kovetkez6k:

Milyen fény és hémeérsékleti viszonyok, fény/sotét ciklusok mellett tértént az F1
keresztezési populaciok magoncainak felnevelése?

Kontrollalhato Giveghdz hianyaban természetes fény és h6mérsékleti viszonyok mellett
évi két alkalommal valé magvetés alapjan marcius-julius és julius-oktéber hdnapokban
tortént és torténik a magoncok felnevelése.

A magonc csaldadok paraméterinek felvételezésénél és kiértékelésénél (héj és husszin,
kivant gumoszam, siitési/fé6zési szin, stb. hogyan érvényesiilt a szubjektivitds
cs6kkentése?

A tulajdonsagokra nézve egyenként és Osszességében is a kidolgozott mdodszertannal
igyekeztem a lehet6 legminimalisabbra szoritani a szubjektivitast. Ezért hataroztam
meg el6re, hogy mi az adott csaldd tagjaitdl elvart kivant héj és husszin, mekkora az
elvart optimalisnak tartott tovenkénti gumdszam, illetve az attdl +/- iranyban vald
eltéréstél fliggs értékszam. A nyers, sttési és f6zési szin kiértékelésére a vildgban
léteznek ugyan miiszeres megoldasok, szdmunkra azonban ezek nem voltak elérhetdk.
A nemesitésben sziikséges nagy mintaszdm miatt a m(iszeres megoldasok kevésbé
praktikusak, lassuak, tovabbd pl. az Anyatdvek biralata soran, amikor egy genotipust
egyetlen egyed reprezentdl, s a dontés kint a szantéféldén kell meghozni, a
betakaritassal egyid6ben, a mérést el sem lehetne végezni. A konyhatechnoldgiai
mindségvizsgalatok is tobb szaz egyeddel torténnek, ezért ezeket az értékeket
rendszerint a nemesité nem egyedil, hanem egy nagy gyakorlattal rendelkezé 2-3 f6s
értékeld panel allapitja meg, egy standard mintahoz, kontrol genotipushoz hasonlitva.
A kiértékel6 médszer egyediségét, ujdonsagat pont az adja, hogy az egyes csaldadok
egyedei tulajdonsagainak Osszessége alapjan szdmszer(siteni lehet a csaladok
egymashoz és az elvarthoz viszonyitott altaldnos nemesitési értékét.

Mi bizonyitja az egyes fajokbdl szarmazé Ry rezisztenciagének monogénes jellegét,
hol lettek ezek az eredmények lepublikalva?

A S. stolniferum, S. chacoense, S. andigenum és S. hougassi vad burgonyafajok Ry
extrém rezisztencia génjeinek monogénes 6roklédése a mult szazad '60-as, '70-es évei
Ota ismert (Swiezynski 1994, Ross et al. 2021). A fajok és génjeik jellemzése nem a mi
eredménylink. Nemesitési programunkban mi mar eleve csak fajhibridekkel
dolgoztunk. Sajat esetlinkben 6roklGdésgenetikai vizsgalatot csupan e génekre nézve



a heteroduplex vonalak elGallitdsa és jellemzése sordn végeztink. Errél két
publikaciéban is beszamoltunk (Polgar et al. 2003, Gorji et al. 2017).

Hogyan magyarazhato, hogy a legjobb 6sszbenyomas értéket kapott vonalak aranya
alapjan a ,96.300 x Kuroda” kombinaci6 a kézépmezényben foglalt helyet
ugyanakkor ebbdl a kombinaciobdl keriiltek ki a masodik legnagyobb aranyban , A”
klénnak kivalasztott vonalak?

A legjobb 6sszbenyomas értéket kapott vonalak ardnya egy csalad esetében csak egy
a felvételezett 6t paraméterbdl. Rajta kivil felvételeztiik a kivant gumdszinl egyedek
aranyat, az atlagos gumdszam értéket, az atlagos 0sszbenyomas értéket, és az ,A”
klénnak kivalasztott egyedek aranyat. A kapott eredményekbdl hataroztuk meg a
csalddok egymashoz viszonyitott nemesitési értékét, melyet a kovetkezd évi magvetés
megtervezésénél tudtunk figyelembe venni. Az egyedek adatainak felvételezése
azonban egy adott pillanatban egyszerre torténik, s az csak késGbb, az adatok
Osszesitése utan deril ki, hogy pl. az adott csalddban mekkora a legjobb 6sszbenyomas
értéket kapott egyedek aranya. Jelen esetben valdszin(leg a kivant gumdszinl egyedek
magas aranya magyardzza, hogy miért valasztottunk ebbdl a csalddbdl aranyosan tobb
egyedet tovabb vinni a kovetkezd évre ,A” klonnak. A dontés helyességét kés6bb
visszaigazolta egyébként a viszonylagos nemesitési értéket mutatd rangsor, ahol ez a
csalad a vizsgalt 37 csaladbdl a harmadik legjobb lett.

Van e informacié a 4.2 fejezetben bemutatott heteroduplex nemesitési vonalak
morfoldgiai, agrondmiai és fertilitasi tulajdonsagairdl? Fel lettek-e ezek a vonalak
hasznalva a fajtael6allitdo nemesitésben? Szerepelt e valamelyik ilyen vonal a 4.3.1.
fejezetben bemutatott PVX és PVY rezisztencia vizsgalatokban?

Természetesen igen, minden olyan paramétert ezeknél a vonalaknal is felvételeztilink,
amit a tébbi nemesitési vonalnal is. Mindegyik vonalnak meghataroztuk a fertilitast is.
A két homoduplex vonal kivételével (S. tub. ssp. adg. hattér) mindegyik vonal himsteril
igy csak anyaként hasznalhatdk — ezt a tulajdonsagot a S. stoloniferum hattér orokiti.
Ezekben a vonalakban a ,vad” faj eredetl genetikai hattér még viszonylag magas,
kozvetlen fajtaelGallitd keresztezésre ezért csak nagyon kis hatékonysaggal
haszndlhatok. Hosszu tenyészidd, fehér gumodhusszin, nagy gumokotésszam,
gumoalaktartasi instabilitds, kozepes konyhatechnolégiai mindség, magas nyers
sziurkulési érték jellemzi 6ket. Mindazonaltal rendszeresen végziink keresztezéseket
ezekkel a vonalakkal, utddaik kozll fajtajelolt azonban még nem keriilt ki. Két
heteroduplex PVY rezisztens vonal esetében szantéfoldi provokacios kisérletben
igazoltuk a vonalak a magas fitoftéra rezisztencidjat (90.364 és 96.367). A 90.364 és a
97.1011 keresztezési csalad esetében az utddok 45 %-a bizonyult fitoftéra
rezisztensnek, tehat az anyai vonal rezisztenciaja jél kombinalédott az apai vonaléval.
El6fordulhat-e, hogy ugyanaz a kromoszoéma szegmentum felelGs a fitoftéora és az Y
virus rezisztenciaért is?

Erre nem tudok valaszolni, ilyen vizsgalatokat nem végeztiink, de természetesen
el6fordulhat.



- Biraldom kérdezi, hogy a White Lady x Pecaro csalad SCARRysto4 markerrel végzett

PVY gén kimutatasanal miért nem mellékeltem az adatokhoz fenotipusos
rezisztencia eredményeket?
Azért, mert ebben az esetben a cél a marker konkrét szelekciora valé alkalmazasa volt
nem annak hatékonysaganak bizonyitdsa. Két korabbi publikacionkban mar igazoltuk
(Cerndk et al. 2008a, 2008b), hogy ez a marker majd minden altalunk vizsgalt PVY
rezisztens genotipusban megtalalhato volt, a szelekcié hatékonysaga kozel 100%.

- Ugyan ez a kérdés meriilt fel a PVX rezisztenciat biztositd Rx1 és Rx2 génekhez

kapcsolt 5Rx1 és 106Rx markerek hasznalataval kapcsolatban is.
Itt a vdlasz nagyon egyszer(. Azért nem volt sziikség fenotipizalasra, mert mindkét
rezisztenciagént mar kordbban klénoztdk és a markereket ismert génszekvencidkra
tervezték. igy a gének kimutatdsa 100%-os hatékonysagu (Bendahmane et al. 1999,
2000).

- Hany korokozoéval és hany molekularis markerrel térténik jelenleg szelekcié a
keszthelyi nemesitési programban?

Jelenleg humanerdéforras és pénzlgyi nehézségek miatt minddssze a Burgonya Y és
Burgonya X virussal szembeni rezisztenciagénekre torténik szelekcid, ezekre is csak
nagyon korlatozott mintaszamban.

- Folyik e szelekcio a S. bulbocastanum eredetii klonozott fitoftora rezisztenciagénre
marker alapu szelekcié Keszthelyen?

Nem, ilyen jellegli munka jelenleg nem folyik.

- Folyik-e Keszthelyen barmilyen génklonozasi munka sajat nemesitési alapanyagra
alapozva?

Nem folyik ilyen jellegli munka. A ,kutatdintézetnek” jelenleg termel6lizemmeé vald
atalakitasa zajlik, némi nemesitési tevékenység meghagydasaval.

A biralat végén kiilon feltett kérések és az azokra adott valaszaim:

Az értekezésben tobbszor is esik sz6 az autotetraploid burgonya nehézkes, 6rokl6désérol.
Mi ennek az oka?

Itt valdszinlleg félreérthetéen fogalmaztam, a dolgozatban, hiszen nyilvanvaléan nem a
burgonya 06roklédése nehézkes, hanem a nemesités maga, az egyes tulajdonsagok
oroklédésnek iranyitasa, a sziil6i gének génkombindcidja eredményének el6relathatésaga,
tervezhetGsége. Ezért van szlikség tesztkeresztezésekre. A S. tuberosum erGsen heterozigbta
faj. Minden génnek négy allélja van és minden fontos agrondmiai tulajdonsagot tobb gén
kodol. A beltenyésztéses nemesitést (diploidizacié, haploidizacid) a burgonya nem tdri.
Beltenyésztett vonalak keresztezésekor nem kapunk hibrid vigort, mint mas fajokndl. A

kromoszémaszam csokkentés hatdsara fertilitasi problémak és olyan jelentds teljesitmény



csokkenés jelentkezik, amely a kromoszéomaszan dupldzasaval, vagy beltenyésztett vonalak

keresztezésével nem dllithatd helyre. Legaldbb is, a legutdbbi id6kig ez igy volt elfogadott.

A termesztett burgonya rokonsagi koréhez tartozé vad fajok, mint génforrasok kore
rendkiviil széles. Kérdéseim, hogy melyek a leggyakrabban alkalmazott rokon fajok, ezekbdl
ismeretei szerint a betegségrezisztencian kiviill milyen tulajdonsagokat sikeriilt eddig atvinni
a burgonydba, és végiil, milyen molekuldris mddszereket alkalmazna a jel6lt ezen idegen
kromoszoma régiok nagyfelbontasban torténd kimutatasara a burgonya genomban?

A leggyakrabban alkalmazott rokonfajok azok, amelyeket a keszthelyi programban is
haszndlunk, a S. tub. ssp. andigenum, S. demissum, S. vernei, S. stoloniferum, S. acaule, S.
chacoense és a S. phureja. Ezeket a fajokat legf6képp valamely rezisztenciagén beépitésére
alkalmazzak, de pl. torténtek torekvések a S. acaule fagytlirésének atvitelére, a S. phureja
kapcsan a révid nyugalmi id6 beépitésére, a keményit6- és a karotinoid tartalom novelésére,
valamint a f6zési és stités mindség, az iz javitdsara. A S. commersonii és a S. chacoense fajokat
haszndltdk pl. az alacsonyabb redukalé cukor és kisebb akrilamid képz6dés orokitése miatt.
Egyes fajok pl. a S. stenotomom as a S. commersonii eltérd aranyban akkumulaljak a gumdkban
lévé két keményit6format az amilézt és az amilopektint, ami az ipari feldolgozhatdsag miatt
fontos.

Burgonyaban is hasznélatosak azok a technikak (pl. FISH/GISH, SSR, SCAR, SNP, KASP alapu
markerek, NGS), mint pl. a buzanemesitésben, ahol szintén vad rokon fajokat is felhaszndlnak
a nemesitésben. Még szakmai pdlyafutdsom kezdetén magam is hasznaltam fajspecifikus DNS
szekvencidkat, Southern dot blot hibridizaciés technikaval és PCR alapu fajspecifikus
primereket a S. tuberosum x S. brevidens szomatikus hibridek jellemzésére. A technikak azéta
sokat fejlédtek. A szakirodalom alapjan jelenleg a legelterjedtebb médszer burgonyaban az
SNP alapu KASP jellemzés. Amennyiben ez kiegésziil a GISH hasznalataval, akkor az idegen DNS
inszercid pontos genomi helye is meghatarozhaté. Erre példa egy 2022-es publikacid
(Gavrilenko et al.) akik a S. stoloniferum fajbdl szdrmazdé kromoszdmak és kromoszéma
szegmensek beéplilését mutattak ki kétszeresen visszakeresztezett S. tuberosum
fajhibridekben. Egy legujabb 2023-as publikacidban pedig Yasumoto és Muranaka kozolt
eredményeket rovid idegen DNS szekvencidk kimutatdsdra NGS alapu K-mer analizissel,
génszerkeszett névényekben (rizs, buza, széja) a GMO mentesség igazoldsdra. Burgonyas

szakirodalom azonban errél a mddszerrdl még nincs.



Tovabbi kérdésem a 800 genotipust szamlalé in vitro génbanki gylijtemény kapcsan, hogy
jelenleg hany vad Solanum faj genomja taldlhaté meg hibridszarmazékok formajaban a
gylijteményben, illetve mennyire jellemzett ennek a gylijteménynek a fenotipus és
genotipusos tulajdonsagai?

A dolgozatban felsoroltam a legtobb olyan fajt, melyek genetikai allomanya legjobb
tudomdsom szerint az 1960-as évektél napjainkig beépitésre keriilt a keszthelyi nemesitési
programba. Szamuk bizonyitottan tobb, mint 10. A program els6 22 évének pedigré adatai
azonban nem dllnak rendelkezéslinkre. Génbanki cserék alapjan a fajok szama akar
lényegesen nagyobb is lehet ennél. A jelenlegi génbanki tételek mindegyike szantoféldi, vagy
Uveghazi koriulmények kozott fenotipizdlt, mindegyikiik atesett az in vitro virus, ill.
korokozémentesitésen. Legtobbjikrél ismert a pedigree alapjan, hogy mely fajbdl, mely
rezisztenciagéneket hordozhatjak. Részletesebb genotipizaldsi munka, ami alatt konkrét
rezisztenciagének DNS alapu kimutatasat értem csupan egyes fajtdinknal valésult meg, ill.

azoknal a vonalaknal, ahol a kivalasztas valamely molekularis marker megléte alapjan tortént.

Tud-e tovabbi példakat hozni olyan burgonyanemesitési programokra, ahol Markerkapcsolt
Szelekciot alkalmaznak. A betegségrezisztencian kivill vannak-e egyéb tulajdonsagok
melynek nyomon kovetésére alkalmas a MAS a burgonya esetében?

A nagy Nyugat-Eurdpai konkurens cégek, mint a holland AGRICO és a HZPC, a német Europlant
tudomdsom szerint rendelkeznek molekuldris genetikai laboratériummal, ahogy az allami és
magan (FritoLay) keretek kozott m(ikodd USA béli nemesitéhelyek is. Ok mar tébb, mint egy
évtizede alkalmazzak a MAS-t elsGsorban fonalféreg, burgonyardk és fitoftora
rezisztenciagének kimutatasara, illetve sterilitdst okozd gének kisz(irésére a TPS (hibrid
burgonyamag) programokban (Solynta 2025). Tovabbi példa pl. Zhang és munkatarsainak
(2020) eredménye, akik a gumokotés idejét befolyasold egyik génhez azonositottak kapcsolt
markert (stCEN). A tobb gén altal meghatarozott (un. poligénes) tulajdonsagokhoz kothets
markerek fejlesztése (pl. a termGképesség, minGség, szarazsag-, vagy hidegtlirés) szintén
intenziven kutatott terilet. Ezekben az esetekben a tulajdonsagok o6rokitéséhez kapcsolddd
nagyobb genomi régidk, QTL-ek azonositdsara van lehetGség pl. SNP és SSR markerekkel.
Schénhals és munkatarsai pl. 2016-ban publikaltak eredményeket a termd&képesség és a

magas keményit6tartalom egylittes 6rokitéséhez kapcsoldodé markerfejlesztésrél, vagy pl.



Dann et al. (2011) a tenyészid{ és a fitoftora rezisztencia egyutt 6roklédését befolyasold DNS
régiokrol. A genetikai markereket ezen fellil burgonya esetében is lehet pl. genetikai diverzitas
vizsgalatra, heterozigétasag/homozigdtasag jellemzésére, fajok 6sszehasonlitasara, rokonsagi
fok megdllapitdsdra, pedigree adatok pontositdsdra, fajtaazonositasra, fajtavédelem

biztositdsara (DUS vizsgalat) felhasznalni (pl. Li et al. 2018, Ahmad et al. 2022).

Az elmult évtizedekben intenziv kutatasok folynak szdmos gazdasagilag jelentés novényfaj
esetében Uj nemesitési modszerek, pl. a genom-alapu szelekcid, vagy a hibrid nemesités
alkalmazasa teriiletén. Milyen lehetdségeket Iat e médszereknek a bevezetésére a burgonya
esetében?

Genom alapu szelekcid gyakorlatifelhaszndlasardl burgonya esetében nem tudok. A hibrid
burgonyafajta, ill. burgonyamag (TPS) elGallitdas nehézsége a sterilitdst és beltenyésztéses
depressziot okozé gének kiszlirése a szlll6partnerekben, illetve a homogén termést add
keresztezési kombinacidk (populdciok) esetében a megfeleld szlil6k kivalasztdsa. Erre a
holland Solynta (2025) cég fejlesztett ki és szabadalmaztatott olyan mddszert, ami marker
alapu szelekcién alapul. A program eredményeként a kozelmultban tébb hibrid fajta is
elismerésre kerilt. A fajtak gyakorlati bevezetését a fajtafenntartds és a
termesztéstechnoldgia lecserélésének sziikségessége neheziti (nagy tomegl hibrid mag

el6allitas, magvetés, paldntazas — vet6gumo hasznalata helyett).

A komplex értékelési folyamatban, ugy tlinik még mindig vannak szubjektiv elemek. Milyen
alkalmazasi lehetGségeket lat a mesterséges intelligencia alkalmazasara az értékelés és a
szelekcid atereszt6képességének novelésére?

A nemesitésben, kiléndsen a burgonyanemesitésben véleményem szerint a szubjektivitast
teljességgel kikilisz6boIni a jovében sem lesz lehetséges. Amire az Al-t alkalmazni lehetne
szerintem az leginkabb a legjobb kombinaciét add szil6partnerek kivalasztasa,
Osszepdrositasa, a szll6i vonalak specifikus kombinalddé képességének becslése, felmérése
révén. Ehhez azonban 6ridsi adatbdisokkal kellene a nemesitéknek rendelkeznitik a felhasznalt

szul6partnerekrdl, utédaikrol.
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