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1. BEVEZETES ES CELKITUZES

A babérmeggy (Prunus laurocerasus L.) népszerii és elterjedten hasznalt 6rokzold
cserje, amely kerttervezési szempontbol sokféle céllal telepithetd disznovény. Elsésorban
sovényként iltetik, de fényes, tetszetds lombozata miatt hattér- vagy szoliterndvényként is
latvanyos. Népszerlisége az elmult idészakba egyre nagyobb lett, mert a klimavaltozas
kovetkeztében megjelend tjabb korokozok és kartevok a tuja fajokban stilyos karokat okoznak,
igy helyiket inkabb a babérmeggyek veszik at. Torokorszagban nemcsak disznovényként
hasznositjak, hanem gylimolcsét is fogyasztjak értékes beltartalmi Osszetev6éi miatt. A
gyiimolesvalaszték bovitése iranti igény ezt felhasznalasi lehetéséget is a célzott nemesitési
programok céljai kdzé helyezheti, ami uj fajtak eléallitasat vetiti elé. A molekularis
diagnosztikai eljarasok fejlodésével hatékonyabba tehetd a nemesités, de ehhez a faj genetikai

hatterének megismerése sziikséges.

A babérmeggy extrém mértékii ploidfoka miatt genetikai hattere nagyrészt még

feltaratlan. Csak néhany tudomanyos kdzlemény jelent meg mindezidaig, melyek tobbsége

“z s

fajtanemesités egyre intenzivebb, hiszen szdmos disznovényfajtdja elérhetd, a fajon beliili
variabilitas, illetve a fajtdk genetikai jellemzése még nagyon keveéssé ismert. Mivel
Magyarorszagon népszeri, gyakran telepitett novényrdl van sz6, igy munkank célkitiizése a

kovetkezo kérdések megvalaszolasara iranyult:

1. Mely ismert Prunus SSR-l6kuszok alkalmasak a babérmeggyfajtak vizsgalatara?

2. Milyen mértékii genetikai variabilitds jellemzi az egyes babérmeggyfajtdkat SSR-
profil alapjan?

3. A disznovényként és a gyiimdlcstermd ndvényként haszndlt genotipusok kozotti

kilonbség kimutathatd-e SSR markerek alkalmazasaval?



2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1 A BABERMEGGY (PRUNUS LAUROCERASUS L.) BEMUTATASA,
BOTANIKAI JELLEMZESE

A babérmeggy (Prunus laurocerasus L.) a Rosaceae csaladnak a Prunus nemzetségbe
tartoz6 6rokzold csonthéjas gylimolcsfaja. Elterjedését tekintve a Fekete-tenger kortl, Délkelet-
Europaban honos. Albania, Bulgaria, valamint Tor0korszag és a keleten 1évo Iran, illetve
Kaukazus régionak (1. abra) jellegzetes novénye (Ercisli, 2004; Sulusoglu, 2011). Birja a laza,

kdzepesen kotott, de még a kotott talajokat is, emellett jobb kartevéallosagot mutat, mint sok

mas faj (Sulusoglu és Cavusoglu, 2010).

1. &bra: A babérmeggy elterjedése vilagszerte (Forréas: httpl).

Oshonos Termesztett  Betelepitett

Lomblevelii 6rokzold novény, életformaja cserje, illetve kisebb fa. Vannak olyan
egyedek is, melyek képesek akar 6 méter magasra is megnoni. Vegetativ szerveit tekintve zold
kopasz hajtdsai vannak, amik cstcsriigyben végzédnek. Kemény, 5-15 (20) cm nagysagu,
viaszos levelei nagyon valtozatosak, mert elliptikusak, hosszikasak vagy keskeny
visszastojasdadok, kihegyezett csucslak, lekerekitett vagy ék valluak. Levéllemeziik ép vagy

ritkan kissé fiirészes. A levelszin fényes, fonakjuk pedig halvanyabb szinii, de mindkét oldal



kopasz. Viragjai 5-12 cm hossz( keskeny furtokben aprilis-majusban nyilnak, melyek fehér

szintiek (2. 4bra). Ebbdl késébb 8-10 mm-es, fényes feketésbordd szinli hiisos csontartermés

képzodik, amely gomb vagy tojas alak(. Ezen termések belsejében egy mag taldlhato (Toth,
2012).

)

2. abra: A babérmeggy (P. laurocerasus L.) habitusa és viragzata, termése es levelei

(Forréas: Sajat képek, http2)

2.2. ABABERMEGGY SZARMAZASA

A Prunus nemzetség gazdasagilag jelentés mérsékeltovi gylmolcsfajokat foglal
magaba, mint példaul az 6szibarack, cseresznye, szilva és a mandula. A nemzetség filogenetikali
torténetér6él mar szamos tanulmany jelent meg, azonban ezek féként a termesztésben nagyobb
szerepet jatszo fajokra fokuszalnak. Chin és mts. (2014) kloroplasztisz szekvenciak alapjan a
nemzetség monofiletikus szarmazasat lattak bizonyitottnak, de késdbb Zhao és mts. (2016) ITS
adatok alapjan inkabb a parafiletikus eredetet tartottak valdsziniinek. A molekularis adatok
abban egybevagnak, hogy a nemzetség harom nagy kladra oszthat6 fel: (1) a diploid maganyos
viraguak csoportja (Prunus, Amygdalus és Emplectocladus alnemzetségek); (2) a diploid
satorviragzatuak (corymbose) csoportja (Cerasus alnemzetség); (3) a poliploid furtviragzattak
(racemose) csoportja (Padus, Laurocerasus és a Maddenia alnemzetségek). A flrtvirdgzattak
koz¢ tartozd babérmeggy feltehetden alloploid szarmazast, az egymastol fliggetlen
poliploidizacios események sorozata (3. dbra) jarult hozza a faj kialakulasdhoz (Zhao és mts.,
2016).
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3. abra: Az alloploid babérmeggy feltételezett eredete a poliploidizaciés esemenyek
bemutatasaval (Zhao és mts., 2016 nyoman).

Azokat az egyedeket nevezziik poliploidoknak, amelyek sejtjeikben kett6é vagy tobb
alapkromoszéma-szerelvény talalhatd. A poliploidia a névényi evolucié egyik f6 hajtoereje,
mert noveli a genetikai valtozékonysagot, ezaltal jobb alkalmazkodoképességet
eredményezhet. A poliploid fajok gyakran felilmaljak a diploid rokonfajokat a gazdasagilag
fontos tulajdonsagaik tekintetében (pl. giga effektus a termés- vagy viragmeretben), igy a

ndévénynemesitésben kiléndsen kiemelt figyelmet forditanak ra (Sattler és mts., 2016).

2.3. ABABERMEGGYFAJTAK NEMESITESENEK HELYZETE,
ISMERT FAJTAK

A faj novekedési erélye, sokféle formaja, szine és valtozatos mérete alapjan rendkivil
népszerdi, igen dekorativ diszndvény. Sovenyként, talajtakaroként, szoliter- vagy
hattérnévényként hasznaljak kertekben és parkokban, valamint lombjat a virdgkdtészetben
vagottzold alapanyagként alkalmazzak koszortalapok készitésekor. Megjelenése a kerteknek
mediterran hangulatot klcséndz (Schmidt, 2002; Sitériné és Schmidt, 2014). Térokorszagban
azonban nemcsak diszndvénykent ismert, hanem gyiimdlcstermdé ndvényként is, hiszen
léteznek olyan valtozatai, melyek kimondottan jé beltartalmi értékekkel rendelkeznek (Yazici

és mts., 2011; Sulusoglu, 2011). A faj elsé emlitése, leirasa egy francia kutato, P. Belan nevéhez



fiizodik, aki 1546-ban Eszakkelet-Torokorszagban jegyezte le elészor (Ercisli, 2004). Intenziv
nemesitése a XX. szazad masodik felében indult el, szamos ismert fajtjat telepitik vilagszerte.
Magyarorszdgon a babérmeggy a XIX. szdzad elején kezdett népszeriivé valni, mert egyre tobb
idegenhonos, egzotikus kilonlegességeket telepitettek a parkokban és kozottik bukkant fel e
faj is (Schmidt, 2003).

2.3.1. NEMESITESI CELOK

A nemesitési célok kozott elséként a téltiirés fokozasa, javitasa volt nagy jelentéségi,
ugyanis a nagyon fagyos terlileteken lombjat elvesztheti, fejlodése lelassul és akar el is
pusztulhat (Sttoriné és Schmidt, 2014). A minél egészsegesebb lombozat megtartadsa miatt a
korokozok ¢és kartevOk elleni rezisztencia elérése kiemelt cél hasonldoan mas termesztett
fajokhoz. Diszit6 értékének elveszitését okozza a vincellér bogar kartétele (Otiorrchynchus
ligustici), mely a ndvények leveleit ragja, illetve larvai a konténerben nevelt babérmeggyek
gyokereit karositjak. A Stigmina carpophyla (levéllyukaszto gomba), a babérmeggy lisztharmat
(Podosphaera tridactyla és a P. pannosa) tovabbi karokat okozhat. A disznévények fontos
paramétere a novekedési habitus, e tekintetben a kiilonb6z6é tipusok széles valasztasi
lehet6séget biztositanak. Lehet oszlopos vagy elteriilé, kompakt névekedést fajta, igy a célnak
megfelelé forma kivalasztasahoz tébbféle fajta is kindlhatd (4. dbra). Az utobbi idészakban
hoditanak a kiilonb6z6 szinvaltozatok is, ami nemcsak a levéllemez zdldjének arnyalatait
foglalja magaba, de a hajtasvégek bronzos szinezédéset is (http3). Kereskedelmi forgalomban
kozel 50 fajtaja érhetd el jelenleg. A fajta-eléallitds tobbnyire Eurdpa kiilonbdzé nemesitd
miihelyeiben torténik, foként Hollandia, Franciaorszag, Németorszag, Magyarorszag és Anglia,
de az Amerikai Egyesiilt Allamokban is van tébb program mar (Contreras és mts., 2018).

Azon régiokban, ahol gyiimolcstermé novényként hasznaljak, a kivald
gyimdlesmindségii fajtak elérése érdekében is folytatnak fajta-eléallitdé nemesitést. Nemcsak
frissen fogyasztjak gyiimolesét, hanem dzsemként, aszalvanyként és kiillonboz6 gydgyhatasu
készitményként is hasznositjak, igy ezen céloknak megfeleld szelekcidos munkat végeznek

(Beyhan, 2010; Macit és Demirsoy, 2012; Sulusoglu és Cavusoglu 2014).



4. dbra: Valtozatos szinek és formak: ‘Copperbell’, ‘Z6ldszényeg’, ‘Elly’
(Forras: http4; http5)

2.3.2. ANEMESITESI MUNKA EREDMENYE

Nemesitési alapanyagként a P. laurocerasus L. faj ismert fajtait, vadon ¢él6
genotipusait hasznaljak. A babérmeggy Gshazajabol kétféle tipust kulonboztetiink meg: az
egyik a Kaukazusi alakkorbe tartozok, ezek tébbnyire kisebb fak nagyobb levelekkel, illetve
vannak a Balkani alakkorbe tartozok, melyek alacsonyabb, szelesebb bokrok, viszont inkabb
kisebb kihegyesed6 levelekkel rendelkeznek (Téth, 2012). Nagy variabilitas jellemzi a
torokorszagi tertleteket, ahol a sporadikus (szorvanyosan elhelyezkedd) elterjedés a jellemzo,
illetve létezik egy-két orszag, ilyen példaul Albania, Bulgaria, Kaukazus és Iran terletei, ahol
még egybefliggd erdéségeket alkot (Kalkman, 1966). Néhany orszagban természetvédelmi
problémat okoz, hogy a disznévényként telepitett egyedek invaziv modon elterjednek a varosok
kozelében 1évo erdokben (Abrahamczyk et al., 2024; Rusterholz et al., 2018).

A termesztésben 1évé fajtak szelekcids nemesitéssel keletkeztek, mert a babérmeggy
apro viragai miatt a keresztezéses nemesités komoly nehézségekbe utkdzik (Sulusoglu, 2011;
Macit és Demirsoy, 2012). Nagyon kevés tanulmany foglalkozik a faj termékenyilési
sajatossagaval, koszonhetden extrém poliploid helyzetének. Az elvégzett gylimdleskotddeési
vizsgéalatok irdnyitott ontermékenyiilés €és keresztbeporzast kdvetden dnmedddnek mutatjak
viragait (Sulusoglu Durul és Unver, 2021), hasonléan sok mas Prunus fajhoz (Halasz és mts.,
2021a).



2.3.2.1 Hazai miihelyek fajtai

Jozsa Miklos Magyarorszagon és Eurdbéba is elismert novénynemesitd, aki 20-25 olyan
fajtat hozott létre, melyek ma is termesztésben vannak. Munkéja sordn nemcsak a novenyek
esztétikai megjelenésére Gsszpontositott, hanem maximalisan figyelembe vette az dkoldgiai
szempontokat, a felhasznalasi és fenntartdsi igényeket, valamint a ndvényegészségiigyi
problémakat és a termesztés lehetségeit is (http6). Téltird fajtai kozil az alabbiak gyakran
telepitett novények: ‘Cippora’, a ‘Cleopatra’ a ‘Gabi’ a ‘Hagar’ a ‘Klari’ a ‘Kleopatra’ a ‘Mari’
a ‘Piri’ és a ‘Zita’. Idésebb Barabits Elemér elsdsorban feny6félékkel foglalkozott, de sok
orokzoldet is szelektalt, melyeket szintén sikerre vitt. Els6ként kapta meg a hazai kertészeti
nemesiték szamara alapitott Magyar Gyula Nemesit6i Nagydijat (1995), kedvelt fajtai a ‘Man¢6’
és a ‘Miki’ (http7). Fia, ifjabb Barabits Elemér folytatta édesapja munkassagat a lomblevelii
fakra koncentraltan, ismertebb fajtai a ‘Leander’ és a ‘Zoldszényeg” (5. dbra) (Csikor, 2020).
Ambrozy-Migazzi-Istvdn nemesitési céljai kozott a mediterrdn novények téltiirésével
foglalkozott, hogy ezek a ndvények is megéljenek a kontinentalis éghajlaton, mint példaul a
‘Malonyai klon” (http8). A Németh Gabor altal szelektalt ‘Zsofia’, melyet kilféldon Sofia’-

ként jegyeznek, arany mindsitést szerzett az ujdonsagversenyben 2019-ben (Pap, 2024).

5. abra: Hazai nemesitésti babérmeggyfajtak: ‘Z6ldszényeg’ es a ‘Miki’

(Forrés: Sajat képek a Budai Arborétumbdl)



2.3.2.2. Hazank fajtahasznalata

Allamilag elismert fajtaink kozé az aktualis nemzeti fajtajegyzék szerint a “Bettina °,
‘Leander’, ‘Mané’, ‘Miki’, ‘Zoldszényeg’ és a ‘Zsofi’ fajtak tartoznak (NEBIH, 2023). Az
utobbi 15 évben a legnépszerlibb sovényfajta a ‘Novita’ (6. &bra). Ezen kivil kisebb
jelentdségii, am remek fajtak a ‘Green Torch’, a ‘Mount Vernon’, a ‘Genolia’, az ‘Obelisk’ és a
‘Zita’ (Ronai, 2022). Tovabbi kilonlegesebb fajtat is hasznalnak szoliterként, ilyen példaul a
‘Leander’, melynek levelei I&ndzsa alaklak és a legkeskenyebbek a babérmeggyek kozil. A
‘Mané’ fajtdnak nagyon szeép, egészséges lombozata van és kisz6 habitusu, &m 1,5-2 méter
magasra is meg tud néni. A ‘Miki’ oszlopos erés novekedésii fajta. Levelei kétfélék, a rovid
hajtasokon 3-4 cm szélesek elliptikusak, mig a hosszu hajtasokon csak 1-2 cm szélesek,
landzsasak ¢és erdsen fiirészes széliiek. Egyesével jol lathatdo helyre szoktdk diltetni. A

‘Z0oldszényeg’ pedig egy teriild fajta, amelyet szoliternek vagy sévénynek hasznalnak (Csikor,

6. abra: Hazankban kedvelt babérmeggy sovényfajta a ‘Novita’
(Forrés: Sajat kép a Budai Arborétumbdl; http9)



2.3.2.3. Nemzetkozi fajtahasznalat

Kilféldon a ‘Zabeliana’, a ‘Man0, a ‘Miki’, a ‘Rotundifolia’, a ‘Zsofi’ a ‘Caucasica’,
‘Novita’, ‘Herebergii’, ‘Etna’, ‘Otto Luyken’, ‘Magnoliifolia’ és a ‘Marbled White’ fajtak
népszeriiek. A ‘Zabeliana’ egy 1-1,5 méteres vizszintes agu cserje. Széles landzsas levelei
hegyesek. Egyik legjobb télttird. Talajtakaroként hasznaljak. A ‘Rotundifolia’ egy 4-6 méteres
szétterlilo cserje, levelei nagyok, fényes, ¢lénkzold szintiek. Koronaja gombalakil, gyorsan no.
Virégai erds illata, apré fehér szintiek. Diszfaként vagy sovényként alkalmazzak. A sokat
emlegetett ‘Zsofi’ fajtat kiilfoldon is a feljebb leirtak alapjan alkalmazzék. Az ‘Etna’ egy
kildnleges 2 méteres fa, ami bronzosan hajt. Szoliter vagy szabad sévényként alkalmazzak, de
akar dézsdban is elél. A ‘Genolier Mariblon’ egy 3-3,5 méteres keskeny oszlopos cserje.
Szoliter vagy keskeny sovényként hasznaljak. A ‘Magnoliifolia’ (7. dbra) egy 6 méteresre
névo, terebélyes fa. A legszebbnek mondott nagylevelii fajta, viszont rendkiviil érzékeny.
Kevéshé birja a hideget. Szoliter/dézsas novény vagy nyiratlan sévényként hasznaljak. A
‘Schipkaensis’ egy 1,5-2,5 méteres széles, laza bokru cserje. Levélszine fényes sotétzold, a

fonak vilagoszold. Kétszer viragzik, sok felallo fiirtii viragzatot hoz. B6 termésii (T6th, 2012).

Erdekesebb fajta a ‘“Marbled White’, egy 1-2,5 méteres cserje, levelei tarkak, a fehér és zold
keveréke, -27 fokig ellenall a hidegnek (http10).

7. dbra: Nemzetkozileg hasznalt babérmeggyfajtak: ‘Magnoliifolia’, ‘Schipkaensis’ és ‘Otto
Luyken’

(Forrés: Sajat képek a Budai Arborétumbdl)
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2.4. AMOLEKULARIS MARKEREZES JELENTOSEGE

A molekularis marker a DNS olyan szakasza, ami kulénbségek kimutatasara alkalmas
a genomban. Lehet egy gén szakasza, de a nem kddold régidk is nagyon informativak a
molekularis markerezés sordn (Agarwal et al., 2008). A molekularis genetikai technolégiak
fejlodésével szamos kiilonboz6 markertipust fejlesztettek ki, amelyek valtozatos modon,
kodominans vagy domindns kimutatastak, véletlen vagy szekvenciaspecifikus primert
hasznalnak. A marker tipusanak kivalasztasat a felhasznalasi cél donti el. Leggyakrabban
variabilitasi vizsgalatokhoz, filogenetikai analizishez, adott tulajdonsag nyomon kovetéséhez,
génizolaldshoz vagy ivarmeghatarozdsdhoz hasznaljak. Kiemelt jelentéségik van a
ndvénynemesitésben, mert a hatékony szelekcid koltség- és idGtakarékossa teheti a
hosszadalmas munkafolyamatokat, killondsen fasszara kultirak esetében (Ahmar és mts., 2020;
Hasan és mts., 2021).

2.5. AMIKROSZATELLIT MARKEREK (SSR)

“z ez

szekvenciaismétlodések, roviditésiik SSR (Simple Sequence Repeat). Az ismétlédések lehetnek
2-5 bazispar méretiiek (2 (di-), 3 (tri-), 4 (tetra-) vagy 5 (pentanukleotidok). A markerezési
stratégia lényege azon alapszik, hogy az SSR-régiot hatarolo DNS-szakaszok evollciosan
konzervativak egy nemzetségen belil, igy PCR-primerekkel (Polimerase Chain Reaction:
polimeraz lancreakcié) kénnyen felszaporithatok. Az ismétlédés mértéke akar egyedszinten is
specifikus, ezért geélelektroforézissel a kulonbség kimutathatdé (8. &bra). Pontos méretik
fragmentumhossz-analizis soran, fluoreszcensen jeldlt primerek segitségével allapithatd meg.
Az igy kapott adatokbol egyedi DNS-ujjlenyomat készithetd. Az SSR-allelok kodominans
kiértékelésiieck, azaz a homo- és heterozigota egyedek elkiilonithetok (Vieira és mts., 2016;
Amom és Nongdam, 2017).

A mikroszatellit az egyik legsokoldalibban hasznalt markertipus a novényi
kutatasokban. Legnagyobb elényei a nagymértékii polimorfizmus intraspecifikus szinten is, a
megbizhatd reprodukalhatosag, konnyl adatelemzés és -rogzités, multiallélikussag, a rokon
taxonok kodzotti atfedések. A ndvénynemesitési alapanyagok felmérésére, kapcsoltsagi térképek
készitésére, QTL régidk azonositasara, sziil6-utdd genetikai jellemzésére, sziiloparok
meghatarozasara, fajtaazonositasra, génaramlds és  heterozigétasdg vizsgalatara,

populacidgenetikai kérdések megvalaszolasara, haplotipusok meghatarozasara, génbanki
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tételek szinonim vizsgalatara, genomszervezddés jellemzésére és a nemesitésben markerekkel
tdmogatott szelekcids eljarasokra szdmtalanszor megbizhatéan alkalmaztdk mar (Taheri és
mts., 2018; Raghunath, 2022; Nair és Pandey, 2024).

A forward primer reverse primer Lre
> A allél < Aallél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCNNNNNNNNNNN
B allél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN

B allél

B allél g - 2
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN ] B allel
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN -

B allél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN

Eﬂ

c B allél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN ‘ :
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN B allél
Callél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGGCGCGNNNNNNNNNNN - | o
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGNNNNNNNNNNN - | oo W

Callél

8. abra: Az SSR-alapu markerezési technika alapja harom kiilonb6z6 DNS-minta (A, B és C)
dinukleotid (C,G) ismétl6déseket tartalmazd SSR-régid abrazolasaval. A pontos méreteket (bp)
a jobb oldalon lathaté kromatogram (Peak Scanner) mutatja kapillaris elektroforézist kovetden
(Forréas: Galiba, 2012).

2.6. ABABERMEGGY GENOTIPUSOKKAL VEGZETT
MOLEKULARIS VIZSGALATOK

Osszetett genomjénak kdszonhetéen mindeziddig csak kevés tanulmany foglalkozott a
babérmeggy faj egyedeinek genetikai felmérésével. A szamos molekularis markerezési
technika kozul csupan két mdédszert alkalmaztak az intraspecifikus variabilitas jellemzésére, igy
csak RAPD- és SSR-vizsgalatok torténtek. Sandalli és mts. (2005) RAPD-markerekkel
vizsgaltak minddssze harom termesztett torok fajtat és egy vadon €16 genotipust. A mintazat
alapjan nagyon hasonléonak talaltak a négy egyedet, igy arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy a
babérmeggy nagyon sziik genetikai variabilitast mutat, bar nem emelték ki, hogy ez igen

kisszamU mintavételezés volt. Késébb Akbulut és mts. (2008) mar 22 vadon termé genotipus
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RAPD-mintdzatéat elemezték és a nagyobb mintavételezésnek készonhetéen jelentds mértéki
variabilitast detektaltak. Hajyzadeh és mts. (2013) a kodominans kiértékelésiit SSR-markerekkel
40 torok gytimolcstermé novényként hasznalt egyed jellemzését végezték el. Korabban
fejlesztett 12 Prunus SSR-primerparbdl 8 esetben volt sikeres amplifikdcio, és az 6sszes
genotipus egyedi mintazatot mutatott. Az UPGMA torzsfan egy nagyobb és egy kisebb
csoportot alkottak. Bar hat foldrajzi régiobol gyiijtotték a mintakat, és a teriileti eloszlas alapjan
kilonbséget vartak az SSR-profilokban, ez nem igazolddott. A kovetkez6 SSR-analizis 10
évvel késébb tortént, szintén tordk, gyiimdlestermd genotipusok bevonasaval. Osszesen 15
primerpar tesztelése utdn, 13 SSR-l6kusz vizsgalatat végezték el 43 egyed esetében. A
legkisebb allélszam 3, a legnagyobb 17 volt egy-egy lokusz esetében a 22-szeres
kromoszomaszamu egyedeknél. Az atlagos allélszdm 9, amibdl 8,38 polimorfnak bizonyult.
Két egyed nagyon eltéré mintazatot adott és kiilcsoportként jelent meg a dendrogramon, mig a
tobbi nagyjabdl egy csoportot képezett (Islam és mts., 2023).

Haldsz és mts. (2021a) kozolték a babeérmeggy S-allél-rendszerére vonatkozo elsé
informaciokat. A Prunus fajokra jellemz6 gametofitikus inkompatibilitasi rendszert a
multiallélikus S-10kusz hatarozza meg. Ugyanakkor ilyen extrém ploidfok mellett a pontos
molekularis mechanizmusra vonatkozéan mindezidaig csak elméletek Iéteznek. Osszesen 50
gyiimélcstermd torok eredetli egyed vizsgalata soran 23 S-ribonukledz allélt azonositottak a gén
utaltak, hogy a vizsgalt babérmeggy szelekcios vonalak 6nmeddo fenotipusuak.

Mivel egyre nagyobb igény mutatkozik tovabbi uj fajtak eldallitasara a faj
népszeriuségének koszonhetden, minden molekularis informécid6 nagyon hasznos a célzott

nemesitési munkak soran.
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3. ANYAG ES MODSZER
3.1. FELHASZNALT NOVENYANYAG

Vizsgalataimat a Magyar Agrar-és Elettudomanyi Egyetem, Genetika és Biotechnoldgia
Intézet, NOvénybiotechnoldgiai Tanszék Kertészeti Novénygenetika Csoportjaban végeztem.
A munkahoz felhasznalt novények koziil 5 fajta a Budai Arborétum gytijteményébdl (MATE,
Budai Campus), 26 fajta Szombathelyr6l a PRENOR® Kertészeti és Parképitd Kft.
gylijteményébdl, 2 genotipus Anglidbol, a Greenwichi Kiralyi Obszervatorium kertjébél,
valamint 10 genotipus a Black Sea Agricultural Research Institute (GFAR) Kkisérleti
tltetvényébol, Torokorszaghol szarmazik. A felhaszndlt fajtdk jegyzekét a 1. téblazat

tartalmazza.

1. tablazat: A vizsgalatba vont fajtak szarmazasa

Fajta neve Szarmazas Nemesitd
‘11-es klon’ Magyarorszag Jozsa Miklos
‘Baumgartner’ Magyarorszag Baumgartner Géza
‘Caucasica’ Franciaorszag n.a.
‘Copperbell’ Hollandia Frans Muysers Boomkwekerijen vof
‘Elly’ Németorszag Straver Gbr
‘Etna’ Hollandia Antigone Plantvermeerdering B.V.
‘Gabi’ Magyarorszag Jozsa Miklos
‘Gajo’ Hollandia Nouver Plant (Nouws-verheijen)
‘Genolia’ Svéjc Pépiniéres de Genolier
‘Greentorch’ Franciaorszag Hortival Diffusion SAS
‘Greenwhich 1’ Anglia -
‘Greenwhich 2’ Anglia -
‘Herbergii’ Németorszag Herberg
‘Klari’ Magyarorszag Jozsa Miklos
‘Kleopatra’ Magyarorszag J6zsa Miklos
‘Legend’ Hollandia Guido Rouwette
‘Magnoliifolia’ Anglia Anglia
‘Mano’ Magyarorszag Barabits Elemér
‘Marbled White’ Anglia n.a.
‘Mari’ Magyarorszag Jozsa Miklos
‘Miki’ Magyarorszag Barabits Elemér
‘Mount Vernon’ USA Carlson
‘Novita’ Csehorszég Novék J.
‘Otto Luyken’ német Otto Luyken
‘Piri’ Magyarorszéag Jozsa Miklos
‘Reynvaanii’ Hollandia A.J. Reynvaan
‘Rotundifolia’ Franciaorszag L.C.B.Billard, Barre
‘Schipkaensis’ Bulgéria n.a.
‘Schipkaensis Macrophylla’ Németorszag n.a.
‘Sofia’ Magyarorszag Németh Gabor
‘Van Nes’ Hollandia P. van Nes
‘Zabeliana’ Németorszag Franz Ludwig Spéth
‘Zoldszonyeg’ Magyarorszag Barabits Elemér
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forrés: Sutdriné és Schmidt (2014); Toth (2012); http4; http3; http8; Pap (2019), n.a. nincs adat
3.2. DNS-KIVONAS ES PCR-ANALIZIS

A novények genomi DNS-tartalmat DNeasy Plant Mini Kit segitségével vontuk Ki
egészséges, fiatal lomblevelekb6l, a gyartd (Qiagen, Hilden, Németorszag) protokolljat
alkalmazva.

A mikroszatellitrégiok amplifikalasdhoz 10 primerpart haszndltunk (2.
tablazat), amelyeket kiilonb6z6 Prunus fajok genomja alapjan terveztek. A PCR Osszetétele
12,5 ul végtérfogatban: 20-70 ng DNS-minta, 10x DreamTaq™ Green puffer; 1,5 mM MgCl,,
0,2 mM dNTP, 0,4 uM forward és reverz primerbdl, 0,625 U DreamTaq™ DNS polimeraz, 3%
DMSO, 0.01 pg/ul BSA (Thermo Fisher Scientific). A reakcio Swift MaxPro thermocycler
(ESCO Healthcare, Singapore) késziilekben tortént. Az S-RN-dz gén 1. intronrégiojat PaConsl-
F és PaConsl-R2 primerekkel (Sonneveld és mts., 2006) szaporitottuk fel Halasz €és mits.
(2021a) altal leirt paraméterekkel. A PCR programot minden esetben a primerekhez kozolt

hémérsékleti profilok alapjan allitottuk be.

2. téblazat: A vizsgalatok soran felhasznalt primerek adatai.

SSR - l6kusz Referencia Novényfaj Ismétl6dé motivum Hossz (bp)
ASSR63 Xu és mts., 2004 mandula (GAT)5 154
BPTCT 007 | Dirlewanger és mts., 2002 | 8szibarack | (AG)22(CG)2(AG)'4 | 143-151
BPPCT 025 Dirlewanger és mts., 2002 | 8szibarack (GA)™29 178-202
BPPCT 039 Dirlewanger és mts., 2002 | 6szibarack (GA)20 154
BPPCT 037 Dirlewanger és mts., 2002 | 8szibarack (GA)25 155
BPPCT 040 Dirlewanger és mts., 2002 | 8szibarack (GA)' 14 135
CPSCT 021 Mnejja és mts., 2004 japanszilva (GA)'15 139
CPDCT 044 Mnejja és mts., 2005 mandula (GA)'15 163-185
CPDCT 045 Mnejja és mts., 2005 japanszilva (GA)'16 146-150
CPSCTO018 Mnejja és mts., 2005 japanszilva (CA)'5 (CT)20 162

3.3. FRAGMENTUMHOSSZ-ANALIZIS ES BIOINFORMATIKAI
ERTEKELES

A PCR-termékeket eldszor 1 %-0s TBE agaroz geélen ellendriztiik (15-20 min 90 V) és

etidium-bromidos

festéssel,

UV-fénnyel

atvilagitva

dokumentaltuk.

A pontos

meéretmeghatarozashoz a forward primerek FAM-fluoreszcens jeliiek voltak, igy ABI PRISM
3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, Kalifornia, USA) automata DNS-

szekvenatorral az adatokat detektalast kovetden rogzitettik. A fragmentumhossz analizist
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szolgaltatdsként a Biomi Kft. végezte. A kapott eredményeket a Peak Scanner 3.0 szoftverrel
(Applied Biosystems Sizing Analysis Module) elemeztiik, GS500 LIZ (Applied Biosystems)
méretmarker mellett. A hierarchikus Kklaszteranalizishez a fragmentumméreteket binaris
formaba alakitottuk &t, vagyis minden egyes fragmentum jelenlétét 1, mig hidnyat 0 koéddal
jeleztiik. A binaris adatokbodl a Jaccard-indexen alapulé genetikai tavolsdg matrix alapjan
dendrogramot és PCA &bréat szerkesztettlink, a bootstrap értékeket 1000 ismétlésre allitottuk a
Paleontological Statistics (PAST) szoftver v.4.03 (Hammer és mts., 2001) segitségével. Az
osszes allélszamot, az egyedi allélok szaméat és a polimorf allélok aranyat a GenALEXx6.5

programmal (Peakall és Smouse, 2012) hataroztuk meg a Frequency-based opcié hasznalataval.
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4. EREDMENYEK ES MEGVITATASUK
4.1. A POLIMORFIZMUS MERTEKE SSR ES ILP-MARKEREKKEL

A vizsgalat sordn dsszesen 10 SSR primerpért alkalmaztunk (2. tblazat), melyeket
korabban kiilonboz6 Prunus fajok (P. persica, P. dulcis és P. salicina) genomja alapjan
terveztek és sikeresen alkalmaztak tobb csonthéjas faj esetében is (Dirlewanger és mts., 2002,
Mnejja és mts., 2004, 2005). A Prunus fajok termékenytilési rendszerét szabalyozé S-RN-az
gén intronjai allélspecifikusan eltéré hosszusagot mutatnak, igy intronhossz-polimorfizmuson
alapul6 markerként (ILP: intron length polymorphism) szintén hasznaljak genetikai variabilitasi
vizsgalatokhoz az SSR-markerekkel kapott eredmények kiegészitésére (Gisbert és mts., 2009;
Baraket és mts., 2019; Hrotko és mts., 2020). A vizsgalatunkban az 1. intronrégiot elemeztik,
mert a gylimdlcstermd babérmeggy genotipusokrol ez az adat mar ismert volt (Halasz és mts.,
2021a), igy a disznévenyfajtak adatait ezekkel 6ssze tudtuk vetni.

Egy extrém ploidszintii faj esetében 6nmagaban az egyedeknél detektalt allélok szama
nagyon informativ és izgalmas kérdés. Diploid genom esetében legfeljebb két, tetraploid genom
esetében legfeljebb 4 allél fordulhat el6. A 22-szeres kromoszémaszerelvényii babérmeggy
vizsgalt genotipusai kdzott a legnagyobb allélszam egyedenként 18 (1. intron), 17 (BPPCT039),
15 (CPSCTO021, CPDCTO044), 14 (BPPCTO037), 13 (BPPCT025), 12 (BPTCT007, BPPCT040),
9 (CPDCTO045), 5 (CPSCTO018) és 4 (ASSR63) volt (3. tdblazat, 9. abra). Mindezidaig két
tanulmany foglalkozott babérmeggyek SSR-profiljaval (Hajyzadeh és mts., 2013; Islam és mts.,
2023), de sajnos egyik cikkben sem irtak le, hogy egyedenkeént hany allélt detektaltak, igy nem
tudjuk eredményeinket Osszehasonlitani, els6ként kozoljuk ezt az informaciot. A faj
termékenyiilési jellegérdl is nagyon kevés adat all rendelkezésre, de a szabadfoldi vizsgélatok,
valamint a térokorszagi termesztok megfigyelései arra utalnak, hogy a faj 6nmeddé (Sulusoglu
és Cavusoglu, 2014a,b). A 12-18 allél megjelenése lokuszonként egy egyedben szintén ezt
tamasztja ala, hiszen dntermékenyilés kovetkeztében sokkal tébb azonos allél halmozddna fel,
igy ezektdl az allélszamoktol feltehetden kevesebbet detektaltunk volna. Az 1. intronrégio
vizsgalatardl Halasz és mts. (2021a) kdzoltek mar adatokat, 6sszesen 23 toérok mintat teszteltek,
melyeknél 2—9 fragmentum amplifikalodott, igy 6sszesen 151 fragmentumot mutattak ki. Ezek
kozott 32 kiilonbozé méretli fragmentum volt azonosithato. Néhany esetben csak egy-egy
nukleotidos eltérést tapasztaltak. Egymastol egy nukleotidban eltér6 allélméreteket ebben a

vizsgalatban is talaltunk a kromatogramok kiértékelése soran.

17



Sc_Schipkaensis#44_C09.fsa

Type: Sample SQ: 0.81
150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260 270 280 290
i ; ; | : K ; ;
3000
|
2000 I
| I
|
1000+
' I
\ | -
. , JJJ A I8 b
1 1 1 11 1
(A:848.97 [A:650.85 [A:1882.17 [A:1939.01 [A:839.43 [A: 787 .42
H: 1383 H: 1142 H: 3166 H:3327 H: 1423 H: 1329
5:165.14 5:182.94 S:205.93 S:222.94 5:261.06 s:271.11
D: 2314 D: 2468 D: 2671 D: 2823 D:3075 D: 3255
:1409.08 [A: 11464 A:377.2
H: 2518 H: 1903 : H: 633
S:188.54 5:219.02 5:236.12 S:264.1
D: 2517 D: 2788 D: 2941 D: 3192
Mw-Marbled-white#44_E12.fsa Type: Sample SQ: 0.81
140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260 270 280
3000-
I
2000+ |
|
1000 L
N ,MMJ ﬁf aaVAMI
0 1 L1 1 I
[A: 292.38 [A: 270.39 :473.92 [A: 291 [A:755.33 [A:834.45 :1731.42
H: 435 H: 396 H: 589 H: 498 H: 1213 H: 1593 H: 2501
5:147.88 5:176.76 5:192.52 5:210.42 5:225.71 5:246.85 5:270.91
D: 2110 D: 2353 D: 2489 D: 2646 D: 2781 D: 2968 D: 3181
(A439.04 :892.
H: 707 H: 16712 H: 1846
5:153.88 S:237.02 $:253.3
D: 2158 D: 2881 D: 3025

A:874.62
H: 1543

9. dbra: Az ‘Schipkaensis’, ‘Marbled White’ SSR-mintdzatat bemutaté kromatogramok a
CPDCTO044 Iokuszban.

Mindegyik l6kusz polimorfnak bizonyult, l6kuszonként 5-90 allélt azonositottunk.

Osszesen 499 allélt mutattunk ki a 11 értékelt I6kuszban. A ndvények felhasznalasi cél alapjan

két csoportba sorolhatdk, igy kulon értékeltiik a disznévenykent és gyiimolcstermé névényként

alkalmazott egyedeknél az adatsorokat. Bar nem azonos mintaszam képviselte a csoportokat,

mert a disznovényekbdl 33, gylimodlcstermdbdl 10 kertilt a vizsgalatba, mégis informativ volt a

két csoport ilyen jellegli elemzése is. A disznovényként termesztett babérmeggyeknél 434 allélt,

18



vagyis atlagosan 13,15-6t, a gyim6lcstermOknél 272 allélt, atlagosan 27,2-t detektaltunk. Az
allélok koziil 162 fordult el6 mind a két tipusban.

Az étlagos allélszam 45,36 volt lokuszonként (3. tablazat). A legtobb allélt a
CPSCTO0021-es és a BPPCT039-es, illetve a CPDCTO044-es lokuszokban azonositottuk, ez
esetben 58-65-77 allél volt detektalhatd, mig a legkisseb allélszamot a ASSR63 I6kusz mutatta,
ahol csupan 5 allél volt kimutathat6. A 10 SSR-16kuszbdl 9 dinukleotid ismétlédésti, mig az
ASSR63 az egyetlen trinukleotid, ami magyardzza a kisebb allélszamot. A trinukleotid
l6kuszokban kisebb eséllyel kovetkezik be olyan mutacio, ami az ismétlddésszamot ndveli vagy
csokkenti, viszont a kiértékelhetdségiik konnyebb, mert kevesebb ,,dadogos” csucs jelenik meg,
igy érdemes a felmérések soran bevonni ezeket a vizsgalatba (Song és mts., 2002; Yuan és mts.,
2010). Ugyanez a trinukleotid alapt 16kusz monomorfnak bizonyult hexa-, penta- és tetraploid
Prunus fajokon, mert csak egy, a legkisebb méretii allél amplifikalodott (Halasz és mts., 2021b).
A BPPCTO025 lokusznal 52, BPPCTO037 lokuszban 46, BPPCT040-ben 38, BPPCTO007 27,
CPDSCTO045-ben 23 és a CPSCT018-ban pedig 18 kiilonbozé allélt irtunk le. Ugyanezen
I6kuszok elemzése soran a hexa-, penta- és tetraploid Prunus fajokon a CPSCT021 mutatta a
legnagyobb allélszamot (26), mas hexaploid mintaknal pedig a BPPCT039 ldkusz bizonyult a
legnagyobb allélszaminak (Makovics-Zsohar és mts., 2017; Urrestarazu és mts., 2018),

hasonldan a mi eredményeinkhez.

3. téblazat: A vizsgalt 10kuszokban eléforduld allélok szama és mérete

ASSR | BPPCT | BPPCT | BPPCT | BPPCT | BPPCT | CPSCT | CPDCT | CPDCT | CPSCT | S-RN-dz

Lokuszok 63 007 025 039 037 040 021 044 045 018 | 1.intron
Diszngvenyfajtak 5 27 45 49 35 32 50 74 20 14 83
allélszama

Gyiimélestermé 4 13 25 40 38 28 36 14 17 7 23
egyedek allélszima

Osszes allélszam 5 27 52 65 46 38 58 77 23 18 90
Egyedenként 2-4 412 | 513 | 7-17 | 7-14 | 5-12 | 815 | 1-15 3.9 1-5 2-18
eléfordulo allélszam

Allélméret (bp) 156-167 | 99-192 | 147-268 | 100-242 | 106-231 | 113-170 | 117-185 | 105-283 | 117-159 | 101-162 | 193-536

A vizsgalatokat 33 disznovény- és 10 gyiimdlcstermdé fajtan vegeztik el.

A vizsgalt 11 I6kusz adatait 6sszegezve az SSR l6kuszok esetében 99-283 bp kozott
valtozott az allélok mérete, mig az S-RN-az alléloknal 193 és 536 bp kdzott. A legnagyobb
mérettartomannyal a CPDCT044 I6kusz rendelkezett, itt az allélok mérete 105-283 bp kdzott
mozgott. A legkisebb mérettartomany a ASSR63 lokuszban volt tapasztalhatd (156-169 bp). A

CPDCTO044 szintén a legnagyobb mérettartomanyt mutatta hexa-, penta- és tetraploid Prunus
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fajokon (Halasz és mts., 2021b), 90 bp kilénbséggel, ami a babérmeggyeknél még nagyobb
mértéki, 178 bp volt. Ugyanezen tanulmanyban a legkisebb mérettartomany a BPPCT037
I6kuszndl mutatkozott, 20 bp, az altalunk vizsgalt extrém ploiditasd mintdkon ez 125 bp volt,
joval nagyobb mértékii. A babérmeggy €s mas poliploid fajok ugyanazon mikroszatellit
I6kuszaiban elvégzett elemzések eredményeinek dsszevetését a 4. téblazat foglalja Ossze.
Mivel az allélszam szinte mindegyik l6kuszban jelentds volt, ennek kdvetkeztében a vizsgalt
l6kuszok polimorfizmusa lehetévé tette az Osszes genotipus megkiilonboztetését, mindegyik
egyedi profillal jellemezhet6. Korabban semmilyen informacié6 nem volt babérmeggyfajtak
gyiimolestermé szelekcios vonal egyedi SSR-ujjlenyomatat (1. melléklet). Segitségével
fajtaazonossagi  kérdésekben érdemi valasz adhatd, amit a Budai Arborétum
fajtagylijteményével elkezdtiink tesztelni. SSR adatbazisok egyedi fajtaazonositdshoz mar
szamos kertészeti fajnal elérhetdk, pl. sz616 (Cipriani és mts., 2010), korte (Sehic és mts., 2012),
krizantém (Zhang és mts., 2014) és citrom (Hong és mts., 2016). A fajtaazonossag kérdése a
gazdasagilag jelentds novények korében fontos tényezd, a faiskolai fajtakeveredések, a
fajtabejelentések soran a DNS-alapu vizsgalatok nagyban megkonnyitik a kérdéses esetek

tisztazasat.

4. tablazat: A sajat adatok 6sszevetése tetra-, penta- és hexaploid Prunus fajok azonos SSR-

I6kusz eredmeényeivel

SSR. Tetraploid meggy 2 Hexaploid szilva b Hexa—,}}:};ﬁ; ﬁ:j toel:l;aploid Babérmeggy
lokusz Mintik | Allélok | Méret- |Mintik| Allélok | Méret- | Mintik | Allélok | Méret- | Mintik | Allélok | Méret-
sZzama | szama | tartomany | szima | szama |tartomany| szama | sziama |tartomany| szama | szama | tartomany
ASSR 63 27 4 150-171 - - - 17 1 156 43 5 156-167
BPPCTO007| 27 4 158-196 55 17 122-154 17 17 122-154 43 27 99-192
BPPCTO037| 27 13 126-164 55 5 108-130 17 5 100-120 43 46 106-231
BPPCT 025 - - - 55 21 150212 17 7 132-208 43 52 147-268
BPPCTO039| 27 7 126-148 55 17 114-156 17 7 122-146 43 65 100-242
BPPCTO040| 27 7 121-145 55 14 118-152 17 12 120-154 43 38 113-170
CPDCT044 - - - 55 26 198-268 17 24 162-252 43 77 105-283
CPSCT 021 - - - 55 23 120-176 17 26 124-208 43 58 117-185

Tetraploid meggy: Halasz (2023)
PHexaploid szilva: Makovics-Zsohar és mts. (2017)
‘Hexa-, penta- és tetraploid Prunus fajok: Halasz és mts. (2021b)
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4.2. AVIZSGALT EGYEDEK GENETIKAI TAVOLSAGA

A 10 mikroszatellit és egy ILP-markerrel kapott adatokkal klaszteranalizist vegeztiink
a PAST program Jaccard-indexen alapulé genetikai tdvolsdg matrix hasznalatanak segitségével,
melynek eredményét dendrogram szemlélteti (10. dbra). A genetikai tavolsagok a fajtak és
egyedek kozotti rokonsagi kapcsolatokat tiikrozik. A gyiimolestermd torok mintak teljesen
elkiiloniilnek a disznovényként termesztett babérmeggyektdl. Csoportjukban a T2 egyed
kilcsoportként jelenik meg. Més SSR-I6kuszokban vizsgalt 43 torok egyed klaszteranalizise
két csoportot mutatott, de nem volt 6sszefliggés a hat kiilonboz6 f6ldrajzi teriiletrdl szdrmazo
egyedek mintazatat tekintve, nem a foldrajzilag vart csoportok rajzolodtak ki (Islam és mts.,
2023). A magyar nemesitésii disznovények nagyjabol k6zos csoportba rendezddtek, kivéve a
‘Gabi’ fajtat. A fajtdk pontos pedigréjérdl nincs nyilvanosan elérheté adat. Jozsa Miklos
‘Kleopatra’, ‘Mari’, ‘Piri’ nevii fajtai és az altala eléallitott 11-es klon kdzds csoportba kertltek,
feltehetéen kozeli rokonsigban allnak. Barabits Elemér ‘Zoldszényeg’ és ‘Miki’ fajtai
ugyanigy kozeli rokonsagot mutatnak. Az angol, francia és holland eredeti fajtak is egy
csoportba keriltek. Az Angliabol, a Greenwichi Kiralyi Obszervatorium kertjébol gyijtott két,
kifejezetten nagy méreti és kereklevelii farél gyiijtott minta a torzsfan a ‘Rotundifolia’ és

‘Magnoliifolia’ fajtakhoz kozel helyezkedik el.
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10. abra: A vizsgélt babérmeggyfajtdk és egyedek genetikai hasonlosagat abrazolo,
szomszédosszevond (neighbor joining, Jaccard) algoritmussal készitett dendrogram (PAST
4.03). Az elagazasi pontokon az 50%-nal nagyobb bootstrap értékeket tintettik fel (%,
n=1000). Piros szinnel a magyar nemesitésii fajtakat, zold szinnel a torok eredeti,
gylimdlestermo egyedeket emeltiik ki.
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A f6komponens-analizis (PCA) még szemléletesebben mutatja a klaszteranalizis soran
nyert eredményeinket (11. abra), mert harom jol elkiilonithetd csoportot abrazol. Az elsé
fokomponens a teljes variabilitas 10,9 %, a masodik a 9,5 %-at magyardzza meg. A
gylimolcstermo babérmeggyek szépen elkiiloniilé csoportja jelentds genetikai tavolsagban all a
tobbi disznovényként termesztett fajtatol. A gyiimolcstermd genotipusok elsGsorban az elsé

fokomponens mentén kiiloniilnek el a tobbi vizsgalt mintatol.
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Component 1

11. abra: A vizsgalatba vont babérmeggyek genetikai tavolsagat bemutatd fékomponenes-
analizis (PCA) vizsgalat eredménye (PAST 4.03) alapjan harom csoport kalénal el. A
gylimolcstermé egyedeket z0ld négyszog, a magyar fajtakat piros haromszég szimbolum jeloli.

Eredményeink arra utalnak, hogy a babérmeggy termesztésben 1évé fajtai széles genetikai
hattérbol szarmaznak, a gytimolcstermd tipusoktol egyértelmiien nagyobb tavolsagot mutatnak.
A klaszteranalizissel és fOkomponens analizissel kimutatott hirom, egymastol jelentds
mértékben elkiiloniild csoport genetikai hatterének részletesebb vizsgalata érdekében az
allélgyakorisagok analizisét is elvégeztik a GenALEx program segitségével. A harom

azonositott csoport jellemzd diverzitas paramétereit az 5. tablazat mutatja.
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5. tablazat: A harom azonositott csoport jellemz6 diverzitds paraméterei.

1. csoport 2. csoport 3. csoport
Allélszam 371 302 243
Egyedi allélok szama 92 41 68
Polimorf allélok aranya 70,9% 57,2% 46,3%

Az allélszdm az 1. csoportban (a 11. &brén piros vonallal korll rajzolt, magyar és kulfoldi
eredeti disznovényfajtakat tartalmazza) volt a legnagyobb, ami nyilvanvald 6sszefliggésben
van azzal, hogy ennek a csoportnak volt a legnagyobb egyedszama. A polimorf allélok aranya
is ennek megfelel6en valtozott. A 2. (a 11. abrén kék vonallal korul rajzolt, angol, francia és
holland eredetii, disznévényfajtakat tartalmazza) és a 3. csoport (a 11. abran zold vonallal koril
rajzolt, torok eredetii, gyiimolcstermé szelektalt egyedeket tartalmazza) egyedszama kozott
azonban nem volt jelentds eltérés, mikdzben a 2. csoportban nagyobb az all¢lszam, a 3.
csoportnal viszont az egyedi allélok szama sokkal nagyobb. Ez a jelenség nyilvanvaloan
kapcsolatban all azzal a ténnyel, hogy a 3. csoportba tartozo egyedeket a ndveny természetes
¢lohelyén, a géncentrumban szelektaltdk vadon ¢€l6 populaciokbol a gyiimdles kedvezd
fogyasztasi paraméterei alapjan (méret, iz), ami meglehetsen eltérd szempont ahhoz képest,
amit a disznévények szelekcidja soran alkalmaztak a nemesitok.

Eredményeink jelentds genetikai variabilitast tartak fel mind a disznovényként, mind a
gyumodlcstermdé novényként hasznositott mintak esetében. Ez a sokféleség 6sszhangban all a faj
poliploid genomjaval (Meudt és mts., 2021), masrészt valosziniisiti az idegentermékenyiild
fenotipust. Ha a meggy esetében leirt 6ntermékenyilési modell (Hauck és mts., 2006) igaz a
babérmeggyre is, az 6ntermékenyulés csak gy alakulhat ki, ha legaldbb 11 funkcidképtelen
allél van jelen a dokozaploid babérmeggy genomban. Halasz és mts. (2021a) 23 S-RN-az allél
kozott minddssze 3 olyan allélt irtak le, melyek funkciovesztéses mutaciot hordoznak. A
pollenfunkciot iranyitd S-haplotipus-specifikus F-box gént eddig nem vizsgaltak, feltehetéen
ezen allélok kozott is lesznek funkcioképtelen valtozatok. Ennek ellenére a felhasznalt SSR-
markerekkel nyert adatsorunk arra utal, hogy a novényfaj feltehetéen 6nmeddo, és ezt timasztja
ala a Sulusoglu és Cavusoglu (2014b) altal harom genotipuson elvégzett dnmegporzast kovetd

gyiimodlcskotddési arany vizsgalata is.
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5. OSSZEFOGLALAS

A Rosaceae csaladba tartozd, fas szaru, poliploid babérmeggy nemesitésével manapsag
sokan foglalkoznak, azonban a faj genetikai hattere extrém magas ploidszintje miatt
mindezidaig alig ismert. Hazénkban disznévényként hasznositjuk, de Torokorszagban
gylimdlcstermo valtozatait is termesztik. A nemesitési munkat jelentés mértékben segitheti, ha
molekularis markerek alkalmazéséval informaciot kaphatunk a fajtak genetikai variabilitasarol,
ezek alkalmazasaval egymastol objektiv mddon elkulonithetdk lennének a kiilonb6z6 fajtak
illetve nemesitési alapanyagok, valamint vizsgalhat6 lenne a kiilonbdz6 hasznositasi célu (disz-
ill. gytimdlestermé egyedek) genetikai rokonséaga.

A munkank soran 43 genotipust vizsgaltunk, melybdl 33 disznovényként termesztett
fajta, valamint 10 gyiimolcstermd szelektalt egyed volt. Markerezési eljarasunkhoz a mas
Prunus fajoknal jo eredményt adé kodominans mikroszatellit (SSR) markereket hasznaltuk,
0sszesen 10 SSR Iokuszt vizsgaltunk és az onmedddséget meghatarozo (S) lokuszban talalhatd
ribonukleaz gén allélvaltozatait azonositottuk. A PCR-t koveten a pontos fragmentumméretet
ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer készulékkel hataroztattuk meg, majd az adatokat a Peak
Scanner 3.0, Paleontological Statistics (PAST) v.4.03 és GenALEX6.5 szoftverekkel ertékeltik
Ki.

A 11 I6kusz mindegyike polimorfnak bizonyult. A primerek segitségevel 6sszesen 499
SSR allélt mutattunk ki, a disznévényként termesztett babérmeggyeknél 434 allélt, vagyis
atlagosan 13,5, a gyiimolcsterm6knél 272 allélt, atlagosan 27,2 allélt detektaltunk. A
I6kuszonkénti atlagos allélszam 45,36 volt. A legtobb allélt a CPSCT021-es és a BPPCT039-
es és a CPDCTO044-es lokuszokban talaltuk (58-65-77), a legkisebb allélszdmot a trinukleotidos
ismétl6dé motivumokat tartalmazé ASSR63 l6kusz adta (minddsszesen 5 allél). Egyedenként
valamennyi I6kusz esetében 1-18 szamu allélt figyeltiink meg. A 11 I6kusz 6sszességében 99 -
283 bp kozotti allélhossz-mérettartomanyt adott, a legnagyobb mérettartomanyt a CPDCT044
I6kusz mutatta (105 — 283 bp) mig a legkisebb mérettartomanyt az ASSR63 lokuszban
detektaltuk (156-169 bp).

A genotipusok rokonsagi kapcsolatait a PAST szoftver v.4.03 segitségével elkészitett
dendrogram ¢és PCA (fokomponens-analizis) alapjan értékeltiik. Mindkét analizis harom 6
csoportba sorolta a vizsgélt genotipusokat. A gyiimélcstermd torok mintak teljesen
elkulonilnek a disznovényként termesztett babérmeggyektol, ami egyrészt annak a
kovetkezménye, hogy a torok genotipusok kdzvetlenil a nagy variabilitdst mutatdé géncentrum

vadon ndvo allomanyaibdl lettek kiemelve, masrészt a kétféle hasznositasi médra alkalmas

25



valtozatok nemesitése soran alkalmazott, mer6ben eltér6 szelekciés szempontok
kdvetkezmenye. A magyar nemesitésii disznovények nagyjabdl kozos csoportba rendezddtek,
kivéve a ‘Gabi’ fajtat. Az angol, francia és holland eredetii fajtak is egy csoportba keriltek. A
PCA vizsgalat ramutatott arra, hogy a bérmeggy vizsgalt genotipusai széles genetikai hattérbol
szarmaznak.

Az allélgyakorisagok részletes analizise jelentOs genetikai variabilitast tart fel mind a
disznovényként, mind a gyiimdlcstermé novényként hasznositott mintdk esetében, ami

6sszhangban all a poliploid genommal és valdsziniisiti a faj idegentermékenyiilé fenotipusat.
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MELLEKLET: A babérmeggyfajtak és gyiimolcstermé egyedek SSR-profiljai

Tl ol | ASSR63 BPTCTHT
allélok 1. 2 [3. [+ |5 10 2] 3] 4 3| & 7] & @ 10| 11] 12] 13] 14] 15 18 17] 18] 18] 20] 21] 22| 23] 24] 25 26 27
*Schiplaensis' 156 160 163 167 101 112 114/ 116 120/ 122 124 128 134 146
Magnoliifolin’ 156 15 163 167 o8/ 101 112 114/ 116 118 124
“Toldszonyes' 156 160 163| 167| o8| 101 112 116 120 124 126 128/ 130
N’ 156 160 163| 167 o8/ 101) 106 112 114/ 116 120 124
AMarbled White' 156 160 163 o2/ 101 112 114/ 116 20 122) 124
les o’ 136 160 163| 167 o0 107 112 118/ 120 122] 124
“Eaumgarmer 136 160 163| 167 o0 112 116 120 124 128 134 142
“Cancasica’ 156 158 163 167| o8/ 101 108 110/ 112 114 118 118 124 138
158 163 167 o8 110] 112 114/ 116 118 122 124 145 147
156 160 163| 167 o8/ 101 112 114/ 116 120/ 122) 124 138
136 160 163| 167 o8/ 101 110 113 116 118 120 124 126 134 147
136 160| 163 167 107 112 116 122] 124| 126
156 160 163| 167| o8| 101 110 112 114 116 120/ 122 128
“Genolin’ 156 160 163| 167| o8| 101 110 112 114/ 116 124 128 132 136 138
“Greentorch’ 156 15 163 167 o8/ 101 110 112 114/ 116 120/ 122) 124
“Herbergii 160 163| 167 o8/ 101 112 116 118 122 12 134
Klari’ 160 163| 167 o0 110/ 112 114 120/ 122 124/ 126) 128 130/ 132
156 160 163| 167 o2 108 112 114 118 118 124 128 146
163 167| o8/ 101 112 114/ 115 118 124 126
156 160 163| 167 o0 107 112 116 120 126 128 134
156 163 167 o8 107 112 114 118 120 146
150 163 167 o8/ 101 112 114 116 118/ 120 138
160 163| 167 101 107 112 114 116 138 140
160 163| 167| o8| 101 110 112 114/ 116 120/ 122 128
160 163| 167 o0 108 112 118 122] 124 126/ 128 134
“Reyavaanit 160| 163 167
“Rotundifolia’ 13 163 167 o8/ 101 110/ 112 114/ 116 118 122 124
Sofin’ 160 163| 167| o8| 101 112 114 116 124 126 132 134
160 163| 167 o2 110 113 116 120/ 122 126 128 142
160 163| 167 o8/ 101 112 114/ 116 120/ 122 128 130 134
“Schiplaensis
Macrophylla® 160 163| 167| o8/ 101 110 112 114/ 116 120 124 128 130 134 147
Greenwhich 2 156 15 163 167 o8/ 101 112 114/ 116 118 124 102
Gresnwhich 1 156 15 163 167 o8l 101 112 114 116 118 124
T2 156 150 02| 101
T4 156 160 163 o/ 101 112 124
T6 160 163 oo/ 101 6 126
T8 156 160 163 oo 101 112 116 128
TI0 156 160 163 o2 101 112 114 128 132
TI3 160 163 o2/ 101 112 122 132
TI6 160 163 o2 101] 106 120 128
TI§ 136 160 163 oo/ 101 112 120 128
T20 156 160 163 oo 101 112 122 126
™ 156 160 163 o2 101 110 116 124
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Jolmsok BFECTO2S
allélol 4 6 T 910 13 16 17 20 22 24| 25| 26 28 28 31 32 33] 34| 35 36 37
“Schiploaensis’ 156 163 163 101 103
163 6 173 180 101 103
165 168 180 182 182
163 180 182 185 187 206
Alarbled White' 156 188 181
“11-e5 klon’ 165 182 187 180 101
156 163 163 182 184 188 181 183
165 183 187
166 187 188 181
158 180 101
i3 166 180 191 183 206
63 166 187 180
158 63 185 182
156 185 173 5 185 187
“Greentorch’ 156 173 5 181
“Herbe 156 101 103
“Elari’ 163 160 180 182 103
“Eleopa 156 163 182 187 180 101
‘Legend’ 163 160 172 103
Mang' 156 163 173 182 187 180 106
“Mari’ 156 165 160 180 182 187 180 101 103
“Mount Vernon' 163 166 168 172 3 180 181 183
159 163 166 160 5 180 101 103 206
156 163 165 180 182
136 183 1 172 187 180
‘Reynvaanii’ 156 165 170 172 k] 188 181
‘Rotundifolia’ 183 170 173 5 180 101 103
“Sofia’ 170 182 185 152
158 183 101 206
158 185 168 187 192
156 173 5 182 180 101
163 166 173 k] 180 101 103
163 166 173 5 180 101 103
160 176 182 184 180 101
163 ol 160 176 182 187 180
163 160 176 181 101
T 161 163 163 173 176 182 187
T13 150 161 163 160 173 182 184 188 100
T16 161 163 168 173 184 187
T18 161 160 181 187
T20 161 3| 165 173 182 185 187 180
T2 63 165 160 176 181 101
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Tolmszok | BPDCTI30
allélok 1 2] 3| 4 5 6 7 8 © 10 11] 12 13] 14| 15 18 17 18 18] 200 21) 22| 23] 24| 25| 26 27| 28 20 30 31) 32| 33 34| 35/ 36 37 38 30 40| 41 42 57 58] 50 60| 61 62| 63 64
111 113 17 112 131 146
110 113 116 112 121 133 136 138 122
110 113 119 123 131 135 184
] 110 112 125 128 131 122
“Marbled White' 115 17 112 128 131 136 132 122
Tles Lo 116 118 112 121 123 132 145 161 228
“Baumgariner 110 17 112 184
110 17 112 121 123 127/ 129 132 145 161
110 119 121 123 125 132 145 161 242
17 120 121 132 1435 161 192 242
110 17 112 121 132 145 161) 170 122 228 242
110 113 17 119 121 132 145 12 228
108 113 118 121 132 1435 161) 170 184 228
114 17 112 123 132 145 161 228
“Creentorch’ 110 118 122 184
“Herbergii’ 110 113 17 121 123 125 132 145 161 192
Kla 108 17 112 121 123 132 145 161 184
110 115 17 119 121 123 132 145 161) 170] 184/ 182 220
110 113 17 119 121 242
110 17 120 123 132 145 161) 170 220 228
116 119 121 123 132 145 161 220 228
110 116 119 121 132 145 161 228
110 113 116 121 123 131 132 145 161 122 116 228
108 113 115 17 119 121 123 132 145 184
100 113 115 17 119 121 123 125
114 17 118 121 138 145 161 228
110 116 119 121 132 12 242
110 113 116 119 123 125 138 145 3 122 228
110 115 17 118 2 123 138 145 161) 170/ 184 228
110 118 121 123 125 132 145 161) 170 12 228
“Schipknensis
110 17 121 123 125 138 145 161 108 200 211
110 116 119 121 132 145 161 12 196 108 208 228 242
110 116 119 121 132 145 161 102 106) 108 208 228 242
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Tolmsaok | BPPCT037

allélok 1 2 3 4 5 6 7/ B8 @ 10 11] 13 13 14 15 16 17/ 18 18] 20] 21) 22) 23 24] 25| 28] 27) 28 20) 30/ 31 32| 33| 34] 35| 36 37) 38 30] 40| 41 42 43] 44 45 4§
*Schiphnensis' 116 118 126 120 133 135
“Magnoliifolia’ 112 118 124 128 132 130 155
“Toldsaonyeg 116 119 121 120 140 142
AL 111 116 118 122 126 120 132 139 142
“arbled White' 111 116 113 120 140 146
Tl-es on’ 113 116 118 122 124 126 135 160 178 187
‘Baumgartaer 113 116 118 120 123 126 128 135 160 178 187
“Caucasica’ 116 118 120 124 127 120 132 160 178 187
116 118 124 126 132 160 187
111 116 122 123 120 160 187
113 116 122 126 120 160 178 181 187
113 116 118 122 124 120 132 135 160 178 187 215
116 119 122 126 120 160 178 187
116 118 124 120 132 160 178 187
112 116 118 120 122 124 126 120 160 187
106 116 118 125 127 120 160 178 187
116 118 125 127 120 131 160 178 187
113 116 118 123 127 134 160 178 187
112 116 118 122 124 132 135 160 187
113 116 118 124 126 120 138 160 178 187 215
113 116 118 121 124 126 134 160 178 187 215
116 118 122 124 127 120 132 160 178 187
112 114 116 119 121 124 131 160 178 181 187
116 119 122 126 120 160 178 187
116 123 120 133 160 178 187 215
"Reyavaani’ 116 121 123 127 120 160 178 187
Rotundifolia’ 112 116 118 122 124 126 128 132 160 178 187
“Sofin’ 116 119 122 126 120 160 178 187
Van New' 112 116 123 120 134 160 178 187 215
“Zabelinna’ 116 119 123 120 135 160 178 187
“Schiplnensis
Macrophylla’ 116 122 131 135 160 178 187 215
Greenwhich 2 112 116 118 122 124 128 131 150 160 178 187
Greenwhich 1 111 116 118 122 124 128 131 160 178 187
T2 145 165 176 182] 184 187 231
T4 106 112 116 120 126 120 132 142 150 160 178 181 187
T6 106 112 114 116 119 121 124 142 148 160 178 181 187
TS 112 116 118 124 126 120 131 142 150 160 181 187
TI0 111 116 118 122 130 131 138 160 181 187
TI13 112 116 118 121 124 127 120 131 150 152 154 156 160 187
TI6 112 116 119 123 126 131 134 138 160 181 187
TI§ 111 116 121 123 126 120 131 134 142 160 187
T20 106 112 116 118 113 127 132 134 160 178 181 187
T2 112 116 124 120 132 142 150 160 178 182 187
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Talmszol: | BPPCTI40

allélol: 10 2] 3 4 3 & 7 8 9 10 11 12] 13 14 15 16 17 18 18 20/ 21) 22 23] 24 25 26/ 27 28 28 300 31| 32 33 34 35
“Schiphkaensis' 125 128 135 142 146 156

NMagnoliifolin’ 113 138 153 155 160 164
Zaldszonyes' 123 134 135 138 144 152 154 157 160

NG’ 123 140 148 157

“Narbled White' 113 51 153 5 5 160

Tl-es Idom’ 113 123 125 146 51 5

“Baumgartner 113 125 135 138 140 146 5

“Caucasica’ 113 123 125 140 144 153 160 162
“Copperbell’ 113 123 126 138 142 151 15 160

Elly’ 113 123 133 158 160 164 166
Ema’ 113 123 138 146 153 i 162) 164
“Cabi’ 113 123 125 138 145 153 5 160 184
“Cajo’ 113 123 134 142 144 146

“Genolin’ 113 123 144 158 162
“Greentorch’ 113 123 125 134 140 157 162) 164
“Herbergii’ 113 115 123 120 135 138 142 146 150 133 5

Hlari 113 123 144 156 5

“leopatra’ 113 115 113 138 146 151 154 159

Legend’ 113 123 125 133 157 162) 164
Mano® 113 115 123 125 151 133 158

Nari’ 113 144 153 i 62

“Aount Vernon’ 113 123 133 57 62

Novita’ a1 113 123 125 142 133 158 164
“Otto Luyken' 113 113 134 138 142 144

Piri’ 113 134 144 146 153 157

“Revavaamni’ 113 123 140 144 157

“Rotundifolin’ 113 113 120 144 146 157 162) 164
“Sofin’ 113 140 144 153 5

“Van Nes' 113 123 125 140 146 133 158

“Zabeliana’ 113 123 138 142 156

“Sehiplaencic

Macrophylla® 113 123 138 142 150 154 156 158

Greenwhich 2 113 123 138 152 156 160 162) 164
Greenwhich 1 113 123 125 138 133 135 157 160 162) 164

T2 113 118

T4 113 123 131 138 140 142 148 151 62 166
T6 113 115 123 125 130 140 160 162 164| 166
T8 113 123 128 133 135 138 142 148 161 164 166
TI0 113 123 125 133 140 146 160 166
TI3 113 123 125 133 140 143 62

TI16 113 123 130 134 140 145 148 160 62 166
TI8 113 123 125 134 135 138 140/ 142 148 164 166
T20 113 123 125 120 131 142 145 157 160 162

™ 115 123 125 134 135 138 142 148 155 164 166
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Tolouszok | CEDCTO34

allélok 10 21 3 4 5| 6 7 B O 10/ 1] 13/ 13 14/ 15 16 17 18 18 20 21 12 13| 24 37 38 30 30 31 31 33 34 35 36 37 38 30 40 41 43 43 44 45 46 47 48 50 60 61 62 63| 64| 65| 66| 67
182 188 205 214 219 246
178 184 128 207 213 pat) 243 247
182 185 197 201 1 213 218 244 247
172 183 188 183 155 203 210 213 218 243 248 248
176 183 192 206 213 patd 246,
118 198 28 244 245
164, 183 247
146 164] 205 213 218 243 245
164 183 247 271
118 183 248 271
118 140 164/ 16| 183 104| 208 219 225 138 242 245 248 271
5 184, 247 271
183 188 198 271
164/ 16| 219 243 247
188 206 122 245 252 71
183 182 184, 247 271
218 f) 243 271
118 183 120 patd 245 247 253 71
142 170| 198
105|114/ 118 131 156/ 152 18 204 213 1 f) 244 247 248 271
118 183 120 71
164
164, 218 241 243 247 271
183 188 190 m 245 271
118 131 150 136 170|
183 184, F=) 248
118/ 130 133 136 140 b
118/ 130 150 150!
118 156/ 182 184, 220 242 247 250
118 182 104] 190 204 247
Aacrophylla® 183 102 104 219 sl 247
Greenwhich 2 162/ 164/ 166 184
Greenwhich 1 162/ 164/ 165/ 184
T2 183 201 245
T4 183 248
T6 183 201 245
TS 243
T10 183 180 201 212 225
T13 183
T16 183 180 201 212 25 36 248
TI8 183
T20 150 183 200 218 236 248
T22 183 201 243 248
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Iolouszol: CPSCTI2L
allélol P 6 7] 8 10 13 14 15 16| 17 10 22 23 24 25 26 27 28 20 30] 31 32 33 34 35 36 37 38 33 55 54
140 143 154 160
131 133 135 139 142 148 153 160 180
133 142 154 156 160 164
Mild' 119 133 13 142 148 158 2
“Marbled White' 119 133 13 140 148 158
Tloes 1don’ 119 133 133 148 15 153
“Baumgariner 133 133 140 143 15 153
151 133 133 143 15 153 158 163 180
119 151 133 133 142 15 154 164 181
112 133 135 140 148 15 157
133 133 140 15 153
119 151 133 139 148 153
119 133 140 149 15 153 158
133 140 143 15 153 181
133 139 140 15 181
119 133 140 15 180
133 139 141 15 164
151 140 143 15
151 133 140 148 160 180
119 143 148
112 131 141
“Mount Vernon 119 151 133 139 142 148 151 160
Novita’ 2 133 142 143 53 158 160
“Ortto Luyken’ 119 133 140 149 151 153 158
] 119 133 133 141 151
119 133 133 140 143 151
151 133 133 139 141 148 153 180
133 142 148 151 154 163 180
119 151 133 133 140 151
119 133 140 151 154
“Schiplnensis
Alacrophylla’ 119 133 135 139 151 154 164
Greenwhich 1 151 133 133 139 141 148 153 160 181
Greenwhich 1 151 133 133 130 142 148 153 180
T2
T4 129/ 131 13 142 140 154 163
T6 120 131 133 13 141 140 58 164
TS 120 131 133 13 140 58 160
T10 120 131 133 13 141 140 151 160 164 160
Ti3 120 131 133 13 142 160 163 160
T16 151 13 163 160
TI8 120 133 13 142 140 158 164
T0 122 131 133 13 142 149 157 160/ 164 160
T 120 131 133 13 140 158 160
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lolmszok | CPDCTO4E CPSCT01E
allélol: 1 2] 3 4 5 6 7 8 9 10 11) 12) 13) 14/ 15/ 16 17 18 19/ 20/ 21) 23] 23) 1 2| 3 4 5 6 7 &8 9o 10 11 12} 13| 14 15
“Schiplkaensis' 117 123 120 131 142] 144 158
“Magnoliifolia' 117 121 123 127 128 131 135 5
dszonyes' 117) 119 123 120 131 144 150 154 158
s ' 117) 119 123 120 131 5 138 154 5
“Marbled White' 117 123 131 138
“11-e5 L 117 123 120 131 138 102 104 158
‘Baumgartner’ 117 123 130 101 111
SCancasica’ 117 126 130 132 101 105 150
“Copperbell’ 117| 119] 121) 123 120 158
117 123 131 133 135 138
117 121|123 120 15
117 123 126 130 132 135 138 153 15
117 123 120 138 152 157,
117 123 120 15
117 121|123 120 135 152 15
117 123 130 144
117 121|123 120 131 154
117) 119 123 120 131 145 150
117 123 126 130 135 145 153
117 123 120 138 157,
117) 119 123 130 138 150
117 123 127 120 131 133 135 157, 15
117 123 127 120 131 133 142 150 15
117 123 120 138
117 123 127 120 131 138
‘Reynvaanii’ 117 123 120 131 138
117 121|123 127 130 135 15
117) 119 123 120 144 154 15
117 123 120 131 138 150
117 123 120 138 144 158
“Schiplaensis
117) 119 123 120 15
117 21 123 27 120 15
117 123 12 1280 15
120 120
117 133 125 130 151 154 15
117 126 157, 151 15
117 133 125 127 150 151
117 123 126 130 133 145 151 15
Tia 117 121| 125| 125 127, 133 15
TI16 117 123 126 128 130 153 15
TI18 117 123 130 133 151 15
T 117 121|123 120 131 133 151
T12 117 123 135 5 158
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korrekt kezelésének kovetelményeirdl, jogi és etikai szabdlyairdl tajékoztattam.

A zarddolgozatot/szakdolgozatot/diplomadolgozatot/portfdlidt a zardvizsgan
torténévédésre javaslom / nem javaslom.

A dolgozat dllam- vagy szolgalati titkot tartalmaz: igen ne

Budapest, 2024. 11. 05.

belsé konzulens
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