Extréem poliploid babérmeggyfajtak genetikai jellemzése
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A Rosaceae csaladba tartozo, fas szar, poliploid babérmeggy nemesitésével sokan
foglalkoznak, de a faj genetikai hattere extrém nagy ploidszintje miatt alig ismert. Hazankban
disznovényként hasznositjuk, de Torokorszagban gyiimolcstermd valtozatait is termesztik. A

nemesitési munkat jelentés mértékben segitheti a molekularis markerekkel végzett elemzés.

Osszesen 43 genotipust vizsgaltunk, melybél 33 diszndvényként termesztett fajta, 10
gyiimOlcstermd szelektalt egyed volt. A mas Prunus fajoknal jo eredményt adé kodominans
mikroszatellit (SSR) markereket hasznaltuk, 6sszesen 10 SSR l6kuszt vizsgaltunk és az
onmeddéséget meghatarozo (S) l6kuszban talalhaté ribonukledz gén allélvaltozatait
azonositottuk. A PCR-t kovetden a pontos fragmentumméretet ABI PRISM 3100 Genetic
Analyzer késziilékkel hataroztattuk meg, majd az adatokat a Peak Scanner 3.0, Paleontological
Statistics (PAST) v.4.03 és GenALEX6.5 szoftverekkel értékeltik Ki.

A 11 I6kusz mindegyike polimorfnak bizonyult. A primerek segitségevel 6sszesen 499 SSR
allelt mutattunk ki, a disznévényként termesztett babérmeggyeknél 434 allélt, vagyis atlagosan
13,5, a gyiimolcsterméknél 272 allélt, atlagosan 27,2 allelt detektaltunk. A lokuszonkénti
atlagos allélszdm 45,36 volt. A legtobb allélt a CPSCT021-es és a BPPCT039-es és a
CPDCTO044-es lokuszokban talaltuk (58-65-77), a legkisebb allélszamot a trinukleotidos
ismétl6dé motivumokat tartalmazd ASSR63 I6kusz adta (minddsszesen 5 allel). Egyedenként
valamennyi I6kusz esetében 1-18 szamu allélt figyeltlink meg. A 11 I6kusz 6sszességében 99 -
283 bp kozotti allélméret-tartomanyt adott, a legnagyobb tartomanyt a CPDCTO044 I6kusz
mutatta (105-283 bp) mig a legkisebbet az ASSR63 l6kuszban detektaltuk (156-169 bp).

A genotipusok rokonsagi kapcsolatait a PAST szoftver v.4.03 segitségével elkészitett
dendrogram ¢és PCA (fékomponens-analizis) alapjan értékeltiik. Mindkét analizis harom 6
csoportba sorolta a vizsgalt genotipusokat. A gylimélcstermd torok mintak teljesen

elkiiloniilnek a diszndvényként termesztett babérmeggyektdl, ami egyrészt annak a



kovetkezménye, hogy a torok genotipusok a nagy variabilitast mutatd géncentrum vadon névo
alloményaibol lettek kiemelve, méasrészt a kétféle hasznositasi médra alkalmas valtozatok
nemesitése soran hasznalt, merében eltérd szelekcios szempontok kovetkezménye. A magyar
nemesitésti disznovények tobbsége kozos csoportba rendez6dott. A PCA vizsgélat rdmutatott

arra, hogy a bérmeggy vizsgalt genotipusai széles genetikai hattérbdl szarmaznak.

Az allélgyakorisadgok analizise nagy genetikai variabilitast tart fel mind a disznévényként, mind
a gytimolestermd egyedek esetében, ami 6sszhangban all a poliploid genommal és valoszintsiti

a faj idegentermékenyiild fenotipusat.



