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1. BEVEZETES

A novények haziasitasa az emberi fejlodés
szempontjabol kulcsfontossaghi volt az Oskortodl kezdve, a
sz616 pedig az egyik legnagyobb teriileten termesztett faj. Ma
mar tudjuk, hogy a fajtacsoportok megjelenése €és eltérése
szorosan Osszefonodott az emberi torténelemmel és a
migracidos mozgasokkal. A fenntarthatd szoéldtermesztés
szempontjabol, ma a klimavaltozas a legnagyobb gond,
negativ (és olykor pozitiv) hatasai érezhetdk a sz6lészetben €s
a boraszatban is. A hosszi tdvon is fenntarthato
sz6ldtermesztés kulcsa a nemesités.

Az éghajlat gyors valtozasai atfog6 €s stratégiai jellegli
alkalmazast igényelnek a rendelkezésre allo6 informéaciok
felhasznalasaban. A mai modern szélénemesités hatékonyan
alkalmazhatja a morfoldgiai, biokémiai ¢és molekularis
adatokbol szarmazo6 ismereteket. A molekularis technikék
fejléddése a genetikai elemzés terén nagymértékben javitotta a
génszabalyozas, genotipus-fenotipus  kapcsolatok  stb.
megértését. Molekularis megkozelitéseket, kiilonosen a
molekularis markereket hasznaltak a DNS szekvenciak mind a
fajokon beliili, mind a fajok kozotti variacidinak vizsgalatara.
Ezeket a modszereket arra alkalmaztak, hogy nyomon
kovessék a helyi fajtakbol és rokon fajokbol szarmazo elényds
tulajdonsagokat a nemesités soran.

A molekularis markerek olyan DNS szekvencidk,
amelyek  polimorfizmust mutatnak, ¢és  molekularis
megkozelitésekkel azonosithatok. A fehérjealapu molekularis
modszerek eloszor az egyszertiségiik és koltseéghatekonysaguk
miatt terjedtek el. Az izoenzim markereket ma is hasznaljak,



mivel nem igényelnek draga, specidlis felszerelést, ¢és
koltséghatékonyak. A genetikai  markerek, amelyek
legtobbszor polimeraz lancreakcion (PCR) alapulnak,
elsdsorban a specifikus DNS szegmensek pontos azonositasara
képesek, igy ma a leggyakrabban hasznalt markerek.

A molekularis markerek szélonemesitésben betdltott
szerepével kapcsolatos irodalom az évek soran jelentdsen
boviilt, tiikrézve a genetikai jellemzés és a nemesitési
stratégiak fejlédését. (Meredith, 2001) a Vitis vinifera L.
mikroszatellit  marker alapi  kapcsolati  térképének
kidolgozasaval alapozdé munkat végzett ezen a teriileten,
kiemelve a szekvenciaval jelolt mikroszatellit helyek
markereinek hasznossagat a csemegeszOlofajtak
jellemzésében. Ez a tanulmany hangsulyozta az SSR markerek
fontossagit a szdrmazésvizsgalatokban ¢és a magnélkiiliség
azonositdsaban, és létrehozta a sz6l6 DNS-tipusositdsanak
univerzalis modszertanat, amely referenciapontként szolgal a
keésobbi kutatasok szamara. Erre az alapra épitve, Hizarci €s
munkatartsai (2013) az autochton sz6l6fajtak kdzotti genetikai
kapcsolatokat vizsgaltak Eszakkelet-Torokorszagban SSR
markerek segitségével. Munkdjuk nemcsak jellemezte a
genetikai  sokféleséget ezen a région Dbeliil, hanem
Osszehasonlitotta azt mas szOldteriiletekével is, jelezve a
mikroszatellitek jelentdségét a genetikai erdzio és a kiilonb6z6
génbanki gytijtemények kozotti sokféleség értékelésében.

Emanuelli és munkatarsai (2013) tovabbvitték ezt a
gondolatmenetet azzal, hogy egy nagy génbanki
gylijteményen beliili genetikai diverzitas és
populacidszerkezet atfogd értékelését nyujtottadk SSR és SNP
markerek  hasznalatdval.  Eredményeik  aldhuztak e
markerrendszerek hatékonysagat a genetikai variabilitds és



rétegzodés  értékelésében, ami kulcsfontossagi a szdlo
genetikai  er6forrasok  nemesitési  programokban  vald
fenntarthat6 felhasznélésa szempontjabol.

Német kutatok az SNP markerekre helyezték a
hangsulyt, és feltartak hatékonysagukat a komplex szarmazasu
sz0l6fajtak pedigréjének javitdsdban (Zyprian és mtsai., 2015).
Ez a tanulmany ravilagitott a sz616nemesitésben a markerekkel
tamogatott szelekcid (MAS) felé valo atmenetre, kiilonosen a
rezisztencia és a mindségi tulajdonsagok javitdsa érdekében.
Az SNP-markerek robusztussaga a kapcsolat- és QTL-
elemzésben sarkalatos pont volt, ami a szdldgenetikai
kutatason beliili modszertani valtozast jelezte.

Pinot noir klonokat vizsgaltak nagymértékben
variabilis mikroszatellit 10kuszok segitségével Regner és
munkatarsai (2006), hozzajarulva ezzel a genetikai variabilitas
jobb megértéséhez. Munkajuk hangsulyozta a molekularis
eszkozok sziikségességét a klonok azonositasaban, valamint a
genetikai variacionak a fajtaazonossagra ¢és -javitasra
gyakorolt hatast.

R-lokuszok helyzete és a lisztharmat rezisztencia
szintje kozotti kapcesolatot vizsgaltak olasz kutatok. Ez a cikk
ramutatott a markerek fejlesztésével ¢€s alkalmazasaval
kapcsolatos kihivasokra, kiilonosen a megbizhatdé SSR
markerek  sziikségességére a  markerrel tamogatott
nemesitéshez (MAB). Az eredmények azt sugalljak, hogy bar
az SSR-ek tovabbra is a preferalt markerrendszerek maradnak,
egyre nagyobb sziikség van alternativ markertipusokra,
amelyek felhasznilhatok a nagy ateresztoképességl
genotipizalasi platformokon (Zini és mtsai., 2019).



Mihaljevi¢ és munkatarsai (2020) a horvat szolo
génallomany genetikai diverzitasara és populacioszerkezetére
Osszpontositott SSR-ek és SNP-k segitségével. Tanulmanyuk
megerdsitette  az  SSR markerek  jelentOségét a
fajtaazonositasban, ¢és hangstulyozta a széles genetikai
sokféleség bevonasanak sziikségességét a nemesitési
programokba.

A hagyomanyos genetikai javitasi modszerek el6tt allo
kihivasokat ¢és a molekularis markerek eldnyeit targyaltak a
nemesités hatékonysaganak ndvelésében (Manzoor és mtsai.,
2023). Munkajuk kiemelte a markerekkel tamogatott szelekcio
(MAS) szerepét a fenotipusos szelekcid korlatainak
lekiizdésében, ezaltal megkonnyitve a szdlétermesztés
javitasat.

Végezetiil, Carrara és munkatarsai (2023) bemutattak
egy molekuldris eszkoztirat a szolofajtdk azonositdsara
hangsulyozva a mikroszatellitek és SNP-k jelentdségét.
Eredményeik ravilagitottak az SSR markerek globalis
szabvanyositasara és az SNP-k egyre nagyobb szerepére a
sz010 genetikai rokonsag meghatarozasaban.

Ezek a tanulmanyok egyiittesen a molekularis
markerek dinamikus szerepét mutatjak a széldnemesitésben,
bemutatva a hagyomanyos modszerektdl a fejlett genetikai
eszkO6zokre valo attérést, amelyek novelik a nemesitési
programok hatékonysagat és eredményességét. E markerek
folyamatos fejlesztése ¢és alkalmazasa tovdbbra is
meghatdrozza a sz6l6genetika és nemesités jovojét.

Disszertaciom a sz6l0 molekularis markerezéssel
kapcsolatos ¢és az ehhez kapcsolodd elméleti és



szoftverfejlesztési munkamat foglalja 6ssze. Mig a 2006-ban
megirt PhD értekezésemben nemes (Vitis vinifera L.)
szOlofajtak izoenzimes ¢és SSR vizsgalati eredményeit
foglaltam 0Ossze, jelen dolgozat a sz6lo alanyként hasznalt
fajtak és a ligeti sz616 (Vitis sylvestris Gmel.) molekularis
markerezés eredményeit mutatja be, kitér arra, hogy hogyan
lehet SSR markereket hasznalni szl6magvak haplotipusainak
meghatarozasara, az SSR null allélok jelentdségét a sz6lo
pedigré rekonstrukcioban ¢s populaciogenetikai
vizsgalatokban, valamint bemutatom az altalam fejlesztett,
molekularis  markereredmények  kiértékelését  segitd
MolMarker nevii szoftvert is.



2. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Korabbi tapasztalataink alapjan 7 Pinot gris, 4 Pinot
noir ¢és egy Pinot blanc klon genetikai variabilitasat vizsgaltuk
16 SSR 16kusznal. Eredményeink alapjan megallapithato,
hogy valamennyi Pinot klén nagyfokt hasonldsagot mutatott.
A Badacsonyban termesztett Pinot gris klonok (B. 10, B. 10/5,
B. 10/10) egy csoportot alkottak, és a legnagyobb
hasonldsagot a romaniai Pinot gris 34-gyel mutattak. A tobbi
Pinot gris klon egy masik csoportot alkotott a Pinot noir C-vel.
-162. Mindezek a klonok Nyugat-Europabol (Németorszag,
Franciaorszag) szarmaznak. Ennek alapjan feltételeztiik, hogy
a kiilonb6z6 Pinot klonok kozotti genetikai kiilonbségek eltérd
foldrajzi eredetre vezethetdk vissza (Jahnke, M3jer, et al.,
2011). 2. Egy korabban kidolgozott ¢és adaptalt modszerrel
elsOként vizsgaltuk hazank legnagyobb
sz6ldalanygylijteményébdl 19 SSR 1okusz 93 sz616 alanyanak
genetikai  variabilitasat. Kutatasunkkal a legfontosabb
altipusok kapcsolatait azonositottuk (Jahnke és mtsai., 2011).

3. Ot sz6léfajta - Teleki 5C GK42, E20, GK46 és
WED, valamint SZILAGYT 157 - esetében els6ként mutattuk
meg, hogy a montpellier-i Viala altal kivalasztott Riparia
Gloire de Montpellier (szinonimdja: Riparia portalis) 1880-
ban Franciaorszag az egyetlen lehetséges sziild. Fontos, hogy
ennek az altipusnak funkcionalis himviragai vannak, igy csak
beporzoként  hasznalhato.  Valamennyi  leszarmazott
Franciaorszagbdl szarmazik, ¢és a Riparia Gloire de
Montpellier utan vettek mintat, ami noveli a javasolt sziil6-

utéd kapcsolatok valdszinliségét (Jahnke és mitsai., 2011,
2015).



4. Elo6szor feltételeztiik és megerdsitettiik, hogy a
szildi SSR  haplotipusok egyetlen sz6lémagbol s
rekonstrualhatok. Ez a moddszer 0j perspektivat nyithat a
sz6lofajtdk eredetének vizsgalataban a magvak régészeti
leleteinek tanulmanyozasaval (Gyorffyné Jahnke ¢és mitsai.,
2017, 2019).

5. Uj, felhasznalobarat szoftvert fejlesztettiink ki
MolMarker néven, amely segit a molekularis markerekbdl
szarmazé adatok atfogd értékelésében (Jahnke, Smidla, &
Poczai, 2022; Jahnke & Smidla, 2014).

6. Vizsgaltuk a null alléel probléma lehetséges
kovetkezményeit a sz616 pedigré rekonstrukcidjaban (Jahnke,
Smidla, Deak, €s mtsai., 2022).

7. Kiemeltiik a null allél probléma jelent6ségét a sz016
populacidgenetikai vizsgdlatdban, és javaslatot tettiink a
torzitads mérséklésére (Jahnke, Smidla, Deak, és mtsai., 2022).



3. KOVETKEZTETESEK

Pinot klonok SSR vizsgadlata

A Pinot klonok  differencialasara  szolgalo
mikroszatellit (SSR) analizis jelentds kihivasokat jelent a
klonok kozotti nagyfoka genetikai  hasonlosdg  miatt.
Mindazonaltal sikeres differencidlés érhetd el kiilon foldrajzi
régiokbol szarmazo kloénok elemzésével, vagy jelentds szamu,
idedlis esetben husz feletti SSR-lokusz alkalmazdsaval. A
Pinot fajtdk, amelyeket a legrégebbi termesztett sz6loként
ismernek el, jelentds foldrajzi valtozatossdgot mutatnak, ami
noveli a kiilonb6zé helyekrdl szarmazo klonok kozotti
kiilonbségek azonositdsanak valdszinliségét.

87010 alanyok SSR vizsgalata

A sz016t hagyomanyosan dugvanyokkal szaporitottak
egészen az 1860-as évekig, amikor is a szoélogyokértetiit
(filoxéra) behurcoltak Eszak-Amerikabol Eurdpaba. Ez a
kartevé koztudottan minden Vitis vinifera L. fajta gyokerét
megfertdzi, €s gyakran egy-két éven belil a ndvények
pusztulasahoz vezet. A ,.filoxéravészre” valaszul az eurdpai
szOl6termesztés azota atvette a filoxéra-tlird vagy rezisztens
alanyok hasznalatat, amelyekre a Vitis vinifera L. fajtakat
oltjak. A rezisztens alanyok kialakuldsa, valamint a
"direkttermd" fajtdk megjelenése — mint példaul a Vitis
labrusca faj, amely oltas nélkiil is termeszthet sajat gyokerén,
¢s egyes hibrid eredetli szOlofajtdk — elinditotta a
szOlonemesités modern korszakat Eurdpaban a 19. szazad
masodik felében (Alleweldt és Possingham, 1988).



Napjainkban a  sz6l6termesztésben  alkalmazott
alanyok genetikai alapja tobb fajt is magédban foglal, koztiik a
Vitis vinifera L.-t, ami rendkiviil valtozatos genetikai
alloméanyt eredményez. Kovetkezésképpen nem meglepd,
hogy a sz6lo6fajtak tobbsége az egyszerl szekvencia ismétlés
(SSR) analizissel pontosan megkiilonboztethetd. Nemesitési
szempontbol a sziilok kozotti  kapcsolatok megértése
kiemelkedden fontos, €s a kdzelmultbeli tanulmanyok jelentds
betekintést engedtek ebbe a teriiletbe.

Sziiloi SSR haplotipusok rekonstrudldsa egyetlen
§2010 magbol

Kisérleteink eredményei azt mutatjak, hogy egyetlen
sz016magbol sikeresen kinyerhetd az SSR (Simple Sequence
Repeat) analizisre alkalmas DNS mennyisége. A DNS
novényi szovetekre optimalizalt polimerdz lancreakcid (PCR)
protokollok  hatékonyan  alkalmazhatok  ebben  az
Osszefiiggésben. Modszertanunk megbizhato a  sziil6i
haplotipusok meghatarozasara, a sziilo1 entitdsok azonositasa
pedig a meglévd adatbazisok felhasznalasaval
megkonnyithetd (Gyorffyné Jahnke és mtsai., 2017, 2019). Ez
a megkozelités lehetdséget rejt magaban a régészeti
sz6l0magok elemzésére; ennek azonban vannak korlatai. A
kivont DNS mindsége és mennyisége sériilhet a lebomlés
miatt, amelyet olyan tényezdk befolydsolnak, mint a magvak
kora és a kornyezeti feltételek, beleértve a karbonizacios
folyamatokat (Manen és mtsai.,, 2003). Ezenkiviil idével
mutaciok 1éphetnek fel az SSR-16kuszokon beliil, ami null
allélok megjelenéséhez vezethet. A null allélok jelenléte



amplifikacidos hibakat okozhat, amelyek csokkenthetok
roviditett primerek alkalmazasaval a PCR-reakciokban (Dakin
& Avise, 2004; Kwok és mtsai., 1990).

Molekularis markerekhez kapcsolodo
szoftverfejlesztés

A MolMarker megalkotasaval elsédleges célunkaz
volt, hogy 1étrehozzunk egy nyilt hozzaférésl szoftvereszkozt,
amely felhaszndlobarat grafikus feliilettel rendelkezik, és
amelyet kifejezetten a molekuldris marker adatkészletek
atfogd értékelésére terveztek kiilonbozd alkalmazédsokban.
Ennek az elképzelésnek a megvalositdsahoz a Java
programozasi nyelvet hasznaltuk, amely biztositotta
szamunkra az ilyen projektekhez sziikséges rugalmassagot ¢és
robusztussagot. Ezenkiviil a MolMarker architektaraja
lehetové teszi a jovobeni fejlesztéseket €s bdvitéseket,
lehetdvé téve szdmunkra, hogy j bévitményeket és funkciokat
épitsiink be, ahogy a molekularis markerelemzés teriilete
folyamatosan fejlédik. Ez az alkalmazkododképesség biztositja,
hogy a felhasznalok részesiiljenck a  folyamatos
fejlesztésekbol és innovaciokbol, igy a MolMarker értékes
er6forrassa valhat a kutatok és a gyakorlati szakemberek
szamara is.



Az SSR null allél probléma és kiovetkezményei a
pedigré rekonstrukcioban és a populaciogenetikai

” r

vizsgdlatokban sz6loné

A null allélek jelenlétének figyelmen kiviil hagyasa a
mikroszatellit (SSR) vizsgalatokban tudomanyosan pontatlan
kovetkeztetésekhez vezethet. Kovetkezésképpen
elengedhetetlen, hogy az SSR-vizsgalatokban részt vevo
kutatok athatoan foglalkozzanak a null allélokkal kapcsolatban
felmertiil6 problémakkal. Bar ugy tlinhet, hogy a null allélokat
tartalmazo lokuszok egyszerti kizarasa megoldja a problémat,
ez a megkozelités csak akkor tandcsos, ha nem vezet jelentds
mennyiségli adat elvesztéséhez. Ez egyébként eléfordulhat
példaul akkor, ha egy adott faj alapos torzskonyvi elemzéséhez
sziikséges minimalis szdmu 10kusz még mindig elérhetd
ané¢lkiil, hogy a kimutathatatlan allélokat tartalmazé
lokuszokat ~ figyelmen  kiviil  hagynank.  Ezenkiviil
elengedhetetlen, hogy a fennmarado6 lokuszok jol oszlanak el
a genomban, hogy fenntartsak az elemzés integritasat.

Ha nem sikeriil megfeleléen kezelni a null allélok
jelentette kihivasokat, az jelentdsen akadalyozhatja az
éghajlatvaltozas karos hatdsaival szemben ellenallé novények
vagy allatok nemesitésére iranyuld erdfeszitéseket. A null
allélok jelenléte torzithatja a genetikai diverzitas értékelését és
befolyédsolhatja a genetikai térképezés altalanos pontossagat,
ami végsO soron hibds szelekcidhoz vezethet a nemesitési
programokban. Ebben az 0Osszefliggésben a kutatoknak
koriiltekintonek és proaktivnak kell maradniuk a null allélok
azonositasaban és kezelésében annak biztositasa érdekében,
hogy eredményeik hozzdjaruljanak az éghajlatvaltozassal
szembeni ellenalld képesség fokozasat célzd6 nemesitési



stratégiak jelentds eldrehaladasahoz. Ezen ovintézkedések
megtételével a tudomanyos kozosség robusztus  és
alkalmazkodoképes fajtak kifejlesztésén dolgozhat, amelyek
képesek ellendllni a folyamatosan valtozd éghajlat jelentette
kihivasoknak.
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