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1. BEVEZETES ES CELKITUZES

A naspolya valaha a legfontosabb gylimolcsok kozé tartozott. Mar 3000 évvel ezeldtt
termesztésbe vontak, és a klasszikus antikvitas civilizacioin keresztiil, egészen a kézépkorig
meghatarozo szerepet toltott be. Erre utalhat, hogy mediterran eredete ellenére egész Europaban
elterjedt, amit jorészt a Romai Birodalom terjeszkedésének kdszonhet. A 18. szazadra azonban
a kevésbé megoszto, fogyaszthatobb gylimolcsok elterjedése a hattérbe szoritotta.

Napjainkban ismét megnétt iranta az érdeklodés, hogy kedvezd beltartalmi és
pomolodgiai tulajdonsagai révén visszakeriiljon a kereskedelembe, mint kindlat bovitd
gyumolcs. Hosszi utdérlelése lehetové teszi a kereslet kielégitését a betakaritast kovetd
hoénapokban, koltséges tarolasi eljarasok nélkiil. Manapsag az egészséges étkezés egyre
fontosabb ¢letviteli szempont, aminek a naspolya, magas polifenol tartalma révén megfelel.

Termesztésével leginkabb a géncentruma térségében (Tordkorszag, Irdn) foglalkoznak,
azonban itt sem akkora mértékben, hogy nagyobb nemesitési programok foglalkoznanak vele.
Ennél fogva mivel még nincsenek kihasznalva a kedvezo genetikai adottsagai, nagy nemesitési
potenciallal rendelkezik. A legtobb termesztett fajta tajfajta, vagy szelekciés nemesités

eredménye.

Eddig kevés kutatas foglalkozott vele, igy a naspolya termékenyiilésérél nem sokat
tudunk. Mivel a rokonfajok jelentds részére jellemzd, a naspolyanal is feltételezhetjiik a
genetikailag meghatdrozott 6nmedddség jelenlétét. Ebben a munkdban célul tiiztik ki 21
naspolyafajta S-lokuszdnak jellemzését, egy kordbbi munkdban leirt almdra kifejlesztett
modszerrel. Eredményeinkkel hozzédjarulunk a célzott nemesitési programok hatékonysaganak
noveléséhez, a tervszerii keresztezési partnerek kivalasztasahoz, hiszen az ivaros szaporodas

részletes megismerése a nemesités és termesztés soran is egyarant kulcsfontossagu.



2. SZAKIRODALMI ATTEKINTES

2.1. A naspolya botanikai bemutatasa

A naspolya (Mespilus germanica L.) a Rosaceae csaladba, azon beliill a Mespilus
nemzetségbe tartozik. Lényegében a nemzetség egyediili képviseldje, leszamitva a Stern
naspolyat (Mespilus canescens Phipps) melyet Jane Ellenbogen Stern irt le eldszor 1990-ben
Arkansasban, és ami a M. germanica L. és a Crataegus brachyacantha Sarg. & Engelm.
hibridje (Suranyi, 2022).

A germanica elnevezés nem a szarmazdsara utal, mivel géncentruma a Kaukazus,
valamint a Fekete-tenger és a Kaszpi-tenger partvidékének térségében talalhatd (1. dbra). A
mediterran teriiletek, meleg szaraz tolgyeseinek tarsulas alkotéja. A Roémai Birodalom
fennallasa alatt annak lakéi hurcoltdk be és terjesztették el Kozép- és Nyugat-Eurdpaban

(Pollmann et al. 2011; Voaides et al. 2021).
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1. abra: A naspolya géncentruma (Suranyi, 2022)

Vadon és termesztésben egyarant lassan ndvekednek, és kis fakka (Microphanerophyta)
fejlodnek, amelyek akar 8 méter magasra is megndhetnek (2/A abra). A levelek hossztkasak,
landzsas-tojasdad alaktak, ép vagy finoman fiirészes széliiek, mindkét oldalukon szoérosek,
sotétzoldek, 6-15 cm hossztak és 3—6 cm szélesek. Iddskorban vorosre szinezddnek. A novény
tavasszal, késon virdgzik, otszirmu virdgai fehéres-rdzsaszinek, melyek a cstcsriigybdl (ami
vegyesriigy) képzddnek. A viragriigyek majus—juniusban nyilnak, minden riigyben egyetlen

virag fejlédik. A naspolya élettartama 30-50 év, ami viszonylag rovidnek tekinthetd, bar az



Egyesiilt Kiralysagban ismertek 100 éves példanyok (Bibalani és Mosazadeh-Sayadmahaleh,
2012; Sutton, 2023).

2. 4abra: A: A naspolya fa B: A naspolya termése utoérlelés el6tt és utan (httpl)

Aszmagcsoport altermése a hypanthium megvastagodasaval jon létre. Eretten barna,
tuléretten sotétbarna szinii. A szélesen szétallo, megmaradd csészelevelek iireges, kinézetet
kolesondznek a gytimolesnek. Néha a termések voroses arnyalatiak, korte- vagy almaalakuak,
1,5-3 cm atmérdjiiek, tomegiik 10 g-t6l tobb mint 80 g-ig terjed. Egy friss kutatas szerint,
gylimolcsméret alapjan az alabbi csoportokba sorolhatdk: nagyon aprd (‘Apyrena’), kis
gytimolcsti (‘Notthingham®), kdézepes (‘Monstruose d'Evreinoff’), és nagy gylimolcsiiek
(‘Hollandi 06rids’). A M. germanica L. termései éretleniil kemények €s savanytak. A
gyiimolcsok csak télen (kevés fajhoz hasonldan) vélnak fogyaszthatova. Klimakterikus
gylimoles révén, miutan oktober—novemberben betakaritottak, hideg, sotét, jol szell6z6 helyen
taroljak, amig fogyaszthatova valik. Hazikertekben akar leszedetleniill a fan hagyva is
utoérlelhetd. A puhulasi fazistol kezdve a héj gyorsan rancosodik, sotétbarna szint kap, mig a
belseje teljesen elveszti eredeti konzisztenciajat és elpépesedik (2/B éabra). Az ize gazdag,
aromas. A termesztett fajtak gylimdlcsei nagyobbak és édesebbek a vad formaknal. Jelentds
mennyiségli fenolos vegyliletet tartalmaz, melyek az érés eldrehaladtaval folyamatosan
csokkennek a novekvo polifenol-oxidaz aktivitasnak koszonhetden. (Bibalani és Mosazadeh-
Sayadmahaleh, 2012). Ezek a vegyiiletek ismertek antioxidans és bioldgiailag aktiv
tulajdonsagaikrdl, amelyek hozzéjarulhatnak az emberi egészség védelméhez az oxidativ
stressz csokkentése, €s antidiabetikus hatasuk altal. Utdbbit a keményitd lebontdsanak
lassitasaval érik el, és ezaltal mérséklik a vércukorszint emelkedését. Emellett fontos még szt

ejteni a magas kalium és kalcium tartalmarol, és a novény kérgében ¢€s leveleiben is jelen 1évo
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cseranyagokrol, melyek szintén farmakologiai hatssal birnak (Zotnierczyk et al. 2021; Nistor
¢s Marc, 2024; Mezhenskyj et al. 2025).

A naspolya napos, szaraz, enyhén savanyu talaji él6helyeken fordul eld. Ellendllobb a
kartevokkel, korokozokkal és az idéjarasi tényezokkel szemben, mint a legtobb gyiimolcsfaj.
Legjelentosebb ¢és majdhogynem egyetlen fontos korokozodja a tlizelhalast okozo baktérium
(Erwinia amylovora (Burrill) Winslow et al.). Fert6zése magas kockazattal jar, mivel a névény
lassan heveri azt ki, illetve a fa pusztulasaval jarhat, mert a kérokozé olyan gyorsan terjed a

szallitobnyalabokban, hogy szinte lehetetlen megfékezni (Voaides et al. 2021).

2.2. A naspolya termesztése

A M. germanica L. 3000 évvel ezel6tt feltehetéen mar termesztés alatt allt Eszak-Iran
Kaszpi-tenger melletti térségében, valamint a mai Torokorszag Fekete-tenger menti
partvidékén. Koriilbeliil Kr. e. 700-ban keriilt be Gordgorszagba, majd Kr. e. 200 koriil
Roémaba. A rémai és a kozépkori idokben kifejezetten fontos gyiimodlecsnek szamitott,
feltehetdleg azért, mert késd Osszel valik egyaltalan szedhetdvé és ezutdn indul csak az
utoérlelés szakasza, ami masfél-két honapig is eltart. A hagyomanyos modokon talan legtovabb
eltarthatd gylimolcsok kozé sorolhatd. Ellenben, ha mar fogyaszthatova érett, gyorsan
lecsokken az eltarthatosdga. A 17-18. szdzadra feledésbe meriilt, amikor a fogyasztas
szempontjabol kevésbé megosztd, késdn érd gyiimolesok elterjedtek. Napjainkban ismét
ndvekvOben van irdnta a kereslet kimagasloan jo beltartalmi értékei miatt.

Nagylizemi termesztésének jelentdsége elenyészd, kevés adat all rendelkezésre, de
elmondhatd, hogy legnagyobb volumenben a géncentruma kornyékén Torokorszagban,
Orményorszagban, és Iranban termesztik.

Torokorszagban a naspolyatermelés megkdzeliti a 4134 tonnat, amelybdl 6nmagéaban
Tokat tartoméany 51 tonnat tesz ki. A kereskedelmi termesztéssel rendelkezd orszagokban,
példaul Németorszagban és Hollandidban, a ‘Royal’, a ‘Nottingham’ és a ‘Dutch’ fajtakat
termesztik, mig Torokorszagban az ‘Istanbul’, az ‘Italian’ €s az ‘Akcakoca 77 fajtak terjedtek
el (Voaides et al. 2021).

»Kertjeinkben tobbnyire a legrosszabb helyet adjuk neki és akkor is azt hissziik, hogy
az egészen jO hely neki s azutdn is minden apolast figyelem nélkiil hagyjuk™ (Trisak Sandor,
1900, A kert, 1. szam, Gyilimolcsészet). Kevésbé csapadekos teriileteken is viszonylag jol
termeszthetd, fényigénye kdzepes, tagtlirésli de a talaj mésztartalmara érzékeny. Fagytilird, sem
a téli, sem a — mivel késon virdgzik — tavaszi fagyok nem kérositjak. Faront6 rovarok (Zeuzera
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pyrina L.), (Cossus cossus L.), monilia (Monilinia fructigena (Aderhold & Ruhland) Honey),
ritkabban karositjak. Habar, mar késziiltek tanulmanyok a mikroszaporitasard, naspolya
szaporitasa tobbnyire xenovegetativan oltassal torténik: 40-60 cm-es magassagban agaztatjak
el, koronaja 2-3 év alatt kinevelhetd. A vesszok visszametszése erdsen ellenjavallott mivel ezek
csucsriigye a vegyesriigy, melybdl a virag kifejlédik. Talaj €s mas abiotikus tényezok
fliggvényében jo alanyfajok lehetnek a naspolya sarjak vagy magoncok -fdleg sarjak, mivel
magja nagyon lassan csirazik, és kevés életképes embridt tartalmaz-, berkenye (Sorbus sp.), a
galagonya (Crataegus sp.), a vadkorte (Pyrus pyraster (L.) Duroi), valamint a birs (Cydonia
oblonga Miller), a legjobb eredményeket viszont a berkenye (Sorbus sp.) és a galagonya

(Crataegus sp.) alany-nemes kombinaciok mutatnak (Baladeh, 2021; Suranyi, 2022).

2.3. A naspolyafajtak nemesitése, ismert fajtak bemutatasa

A naspolya nem tartozik a gazdasagilag jelentOsebb fajok koz¢, igy nem folytatnak
kiemelt nemesitési programokat a gazdasagi értékének novelésére, igy nagy a nemesitési
potencidlja. A jelenleg hasznalt fajtdk majdnem mindegyike szelekcids nemesitéssel jott 1étre
vagy pedig tajfajta.

F6bb nemesitési célok koziil a legalapvetdbb a terméshozam ndvelése. Mivel a naspolya
csak a vesszOk végén hoz virdgot, ezért a tenyészidOszak alatt képzddd virdgok szama
alapvetden kevés lesz, igy, ha azok sériilnek, jelentdsen csokken a termésmennyiség. Ennek
elkeriilése végett torekedni kell ra, hogy tobb virdgot hozzon, illetve a 1étrejovd viragok
legtobbjébdl termés fejlédjon. Habar még nem annyira jelentds, a termesztés volumenének
novekedésével egyre fontosabb lehet a betegségekkel szembeni rezisztencia. Meszes talajon
torténd termesztése, mészérzékenysége miatt gondot okozhat, ennek megoldasa céljabol donor
lehet a Stern naspolya (M. canescens Phipps), mésztlird képessége miatt (Suranyi, 2022).

Torokorszag €s Iran teriiletén, ahol hagyoményos élelmiszernek szamit, jellemzd, hogy
feldolgozzak lekvarnak vagy zselének, azonban mas orszagokban, mivel ritkasag és csak
dragéan kaphato, a naspolyat elsésorban frissen fogyasztjak. A piacossag érdekében kedvezdbb
termésjellemzok, mint a termés mérete, a terméshus-mag-terméshéj arany, vagy a termés ize,
fontos nemesitési célok. Forgalmazas céljabol a polcontarthatosdgi 1d6 lehet meghatarozo
(Glew et al. 2002). A terméshozammal végzett vizsgalatok soran pozitiv korrelaciot talaltak a
fa novekedési erélyével, a lombkorona méretével és az elagazottsag mértékével, mig negativ

korrelaciot mutatott a sarjadzassal és a koraisaggal (Khadivi et al. 2019).



A naspolya felhasznaldsa funkciondlis ¢lelmiszerként a gyiimdlcs flavonoid és polifenol
tartalma miatt indokolt, igy ezen jellemzd is figyelembe vehetd a szelekcid soran (Zotierczyk
etal. 2021).

Nemesités alapanyagként szamos tajfajta all a nemesitok rendelkezésére. Ezek
leginkébb Csongrad, Fejér, Bacs-Kiskun, Békés, Somogy varmegyékben fordul elé. Ezen feliil
a legtobb génbanki gyljteményben megtalalhatoak genotipusok. Az Oregon-allam-beli
Corvallis-ben taldlhatdé USDA National Clonal Germplasm Repository (NCGR), 60 mintanak
ad otthont a vilag 10 orszagabol (Schaefer et al. 2015). Magyarorszagon tobbek kozott az Erdi
és Ujfehértoi Génbankok rendelkeznek naspolya tételekkel.

Magyarorszagon jelenleg 3 fajta talalhatd a meg a Nemzeti fajtajegyzékben.

‘Hollandi 6rids’: Mas néven, ‘Francia orids’, torténelmi fajta, valdszintileg holland
eredeti. Igen nagy gylimdlcsei nagy magvakat tartalmaznak, és nagy leveleket fejleszt.
Gombolyded gylimolese kifejezetten 1édus, kdzepesen aromas, héja vildgosbarna. Kozépnagy
viragokat fejleszt, amik gyengén termékenyiilnek. Magyarorszagon leginkabb a Jaszsagban
fordul el6.

‘Szentesi rozsaviragl’: A legkorabbi fajta. Pomaz és szentes kornyékén is leirtak, de a
szentesi keriilt be a fajtajegyzékbe. Kozépnagy virdgai igen jol termékenyiilnek. Gyiimdlcse
kozépnagy, korte alakd, enyhén molyhos, j6 aromajua, kissé savas. Magvai aprok, kis levelei
enyhén spiralisak. Féleg Csongrad és Békés megyében jellemzo.

‘Nottingham’: Angol fajta, kerekded gyiimodlcse koran érik, kozépnagy, jol
termékenylil, kevésbé savas. A gylimolcs az arnyékos oldalan zoldes marad, mig ahol nap éri
jellegzetes rozsdabarnava szinezddik (Surdnyi, 2018; http2).

Ezen feliil Magyarorszagon még népszert fajtdk a ‘Breda’, ‘Royal’, ‘Hazi naspolya’,
‘Godolldi orias’, ‘Fehérvari’, ‘Lasponya’ (erdsen lapitott), ‘Somogyi’ (kortealakt), ‘Noszvaji’
(Suranyi, 2018).

Kiilf6ldon a ‘Flandria o6rias’, ‘Irani’, ‘nagy orosz’, ‘Macrocarpa’, ‘Monstrueuse
d'Evreinoff’, ‘Siissmispel’, ‘var. apyrena DC’., ‘Westerveld’ szamitanak fontosabb fajtaknak

(Suranyi, 2024).



2.4. A naspolya fajjal végzett genetikai vizsgalatok

A naspolyéval kapcsolatos kutatasok szama nem tal nagy, am az utdbbi idében egyre
tobb kisérletbe vonjak be egyéb fajok mellett 6sszehasonlitd vizsgalattal vagy valik maga
onalldan a kutatas targyava.

2015-ben egy amerikai kutatocsoport az NCGR (National Center for Genome
Resources) intézetben tarolt naspolya genotipusokon végzett vizsgalatokat (Schaefer et al.
2015). Céljuk a foldrajzilag eltéré helyrdl szarmazo, kiilonb6zo nevii, fenotipusosan nem
megkiilonboztethetd, de sejthetéen azonos mintak genetikai polimorfizmusanak meghatarozasa
volt. A kutatds sordn 21 SSR (Simple Sequence Repeat) markert probaltak, ebbdl kettd kortébol
szarmazott a tobbi almabodl. Végeredményben 5 konnyen hasznalhatdé almabol szarmazo
markerrel vizsgaltak 41 naspolyat és 1 Stern naspolyat. Hét igen nagy gyiimdlcsii minta, melyek
Ot kiilonbozd orszagbdl szarmaztak, genetikailag megkiilonboztethetetlennek bizonyult a
‘Monstrueuse d'Evreinoff’ fajtatél. Ot masik hasonld fenotipussal rendelkezd mintardl is
megallapitottak, hogy azonosak, illetve tovabbi két mintarol is kideriilt, hogy genotipusosan
azonosak. Tovabba elkiilonitették az angliai ‘Nottingham’ fajtatol a ‘Marron’ és ‘Macrocarpa’
fajtakat. Tovabbi citometriai vizsgalatokkal kideriilt, hogy a M. canescens Phipps triploid, mig
a M. germanica L. diploid. A kutatds végsd soron segitett hatékonyabba tenni a génbanki
miukodeést, a feleslegesen duplan tarolt mintak kisztirésével (Schaefer et al. 2015).

Egy 2024-es kutatds sordn egy Torokorszagban taldlhatod tltetvényben 20 levél és
virdgmintat teszteltek Hop stunt viroid (HSVd) jelenlétére. A HSVd egy szélsdségesen polifag
ndvényi virus, mely fertdzi tobbek kozott a sz016t (Vitis vinifera L.), szilvat (Prunus domestica
L.), 8szibarackot (Prunus persica (L.) Batsch), mandulét (Prunus dulcis (Mill.) D.A. Webb) és
kortét (Pyrus communis L.). A mintdkat RT-PCR mddszerrel vizsgaltak, €s a 20 minta koziil 5-
ben mutattdk ki a HSVd jelenlétét. Az 6t pozitiv minta koziil kettdt véletlenszerlien kivalasztva
Osszehasonlitottak a GenBank adatbazisaban szerepld szekvencidkkal. A két, mintegy 300
nukleotid hosszisagu genomszakasz 89,7-100%-o0s hasonlosdgot mutatott a vilag kiilonb6zo
részeirdl szarmazo novényekbdl izolalt HSVd-szekvencidkkal. E tanulmanyt megel6zéen nem
szamoltak be arr6l, hogy a naspolya gazdandvényként szolgalhatna a HSVd szdmara. Bar a
fertézés jelenleg latensnek tiinik, a jovében potencidlis problémat jelenthet, ezért tovabbi
vizsgélatok sziikségesek. A fert6zott naspolya a virusra érzékeny ndvényfajok szaméra
fertdzési forrasként is szolgalhat (Oskal, 2024).

A kutatdsok koziil viszonylag kevés foglalkozik genetikai vizsgalatokkal, pl.:
morfoldgiai tulajdonsagok genetikai hattere. A leggyakrabban targyalt témakor, a naspolya
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termésének bioaktiv vegyliletei, és azok farmakoldgiai hatasa. Gyakran szd esik tovabba a
névény foldrajzi elterjedésérdl és a termesztésbevonds torténelmérdl. A molekuléris biologian
alapul6 kutatdsok, koziil tobb is foglalkozik a Mespilus és Crataegus nemzetségek kozotti
filogenetikai kapcsolattal (Eugenia et al. 2007). Meng et al. (2025) végeztek kutatdst a
Crataegus nemzetség kloroplasztisz DNS-ének vizsgalataval az egyes fajok rokonsagi
kapcsolatainak meghatarozasara, valamint a Mespilus nemzetség kiilonallosagara. Morfologiai
és kladisztikus bizonyitékok alapjan megallapithatd, hogy a két nemzetség kiilonallé (Phipps,
2016).

2.5. A gametofitikus inkompatibilitasi rendszer

Az onmedddség, (SI) a zarvatermd novények sajatossaga, miszerint egy termoképes
novény nem tud a sajat pollenjével megtermékenyiilni. Ennek eredményeként, csokken a
beltenyésztés és novekszik a populacié genetikai valtozatossaga, ezaltal az adott faj
konnyebben tud alkalmazkodni a kornyezeti valtozasokhoz, illetve elkeriili a homozigota
gamétak esetében felmeriil6 betegségeket (McClure és Franklin-Tong, 2006).

Az onmedddség leggyakrabban prezigotikus, de tobbféleképpen csoportosithatd. A
reakcio helyszine szerint torténhet a bibeszdjon, a bibében vagy a maghazban. A virdg
morfologidja, vagy fenoldgiai allapotabol adddo inkompatibilitas, a heteromorfikus tipus. Ha
az ivarszervek térben elkiiloniilnek, akkor nem tud a pollen a bibére keriilni, ilyen példaul a
heterosztilia. Amennyiben az ivarszervek nem egy idében valnak miikodoképessé, akkor két
lehetdség fordulhat eld: protandridnak nevezziik, amikor a porzdk érnek be eldbb, és mire a
termd is alkalmassa valna a kotdédésre a porzok mar nem szolgéltatnak pollent, ellenkezd
esetben pedig protoginearol beszéliink (de Nettancourt, 1977).

Homomorfikus inkompatibilitdsi rendszer esetében genetikailag meghatarozott
onmedddségrol van szo, vagyis a pollen rakeriil a bibére, &m kiilonb6z6 folyamatok miatt a
termékenytilés nem tud végbemenni. Ebben az esetben is tovabbi két rendszert kiilonboztetiink
meg: gametofitikus és sporofitikus. Az esetek nagy részében egy lokusz felel a tulajdonsag
kialakitasaért, ennek S-lokusz a neve (,,sterility”). A rendszer poliallélikus, akéar 200 allél is
kozremiikddhet benne. A jelenség alapvetden két pilléren nyugszik, ezek a bibekomponens és
a pollenkomponens. A Rosaceae csalad esetében a bibekomponens az S-ribonukledz enzimnek
felel meg, mely a bibe szovetében fejezddik ki, mig a pollenkomponensnek egy F-box (SLF)

gént neveziink. A két komponens szorosan kapcsolt a genomban. A gatlas soran, a bibére
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keriilve a pollen csak akkor tud megtermékenyitést okozni, ha az S-allélja nem egyezik meg a

bibe diploid szovetének egyik S-alléljaval sem (Sassa et al., 2010).

Pollenszemek

Bibeszal

Pollentomlo

Maghaz

Kompatibilis Szemikompatibilis Inkompatibilis
kapesolat kapcsolat kapesolat

3. abra: Zarvatermé novények gametofitikus 6nmedddségi rendszere (Halasz, 2007)
A gametifitikus inkompatibilitds esetén a pollenszem fenotipusat, sajat genotipusa
hatarozza meg. Ha a pollenszem S-allélja megegyezik a bibe barmely S-alléljaval, be fog

kovetkezni a gatlas. A pollentomld elkezd ugyan fejlodni, de a bibeszal elsd harmadaban

megall, és nem jut el a petesejtig (3. abra) (Halasz, 2007).

2.6. Rokon fajok S-l0kuszanak jellemzoi

A naspolya S-16kuszarol még nincsen elérhetd adat. Kozeli rokon fajok esetében a Pyrus

és Malus nemzetség tagjairol kozolték a legtobb szakirodalmat.

2.6.1. Alma

A Rosaceae csaladba és Maloideae alcsaladba tartozo fajokra, igy az almara (Malus *
domestica Borkh.) is jellemzd, hogy a bibekomponens az S-RN-4zt kodolja, a pollenkomponens

pedig tobb F-box fehérje (Ramirez és Davenport, 2013; He et al. 2021).
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4. abra: Az S-RN-az alapszerkezete

A: Malus és Pyrus fajokban

B: S-RN-az alapszerkezete Prunus fajokban

C: SFB (S-haplotipus-specifikus F-box protein) kodolo gén alapszerkezete Prunus fajokban (Modositva
He et al. 2021 nyoman)

A Malus nemzetségben az S-RN-4z gén 5 konzervalt régiobol (C1, C2, C3, RC4, C5)
valamint egy hipervaridbilis régiobol (RHV) all. Az RVH a C2 és C3-as régiok kozott
helyezkedik el, alapvetden ez a régio hatarozza meg az allél specifitasat (4. dbra). A gén egy
intront tartalmaz, ami az RHV région beliil talalhatdo (Gu et al. 2015) A konzervativ
motivumokra olyan PCR-primerek tervezhetdek, amelyek minden allélt amplifikalnak.

Az alma S-allél rendszerének feltérképezésére iranyuld elsé kisérlet Kobel nevéhez
fiz6dik, aki szabadfoldi keresztezéses modszerrel és a pollentomlé novekedésének
vizsgalataval 11 S-allélt irt le és vezette be az S1-S11 jelolést. Az elsé molekularis vizsgalatokat
egy japan kutatocsoport végezte el, akik kétdimenzidos gélelektroforézissel vizsgaltdk a
bibekomponens mindségi jellegét, és tovabbi 6 allélt hataroztak meg (Hegediis, 2006; Sassa et
al. 1994). Mivel gyakran el6fordult, hogy azonos allé¢lok kiilonb6z6 névvel keriiltek leirasra,
Broothaerts és Van Nerum 2003-ban Osszesitették az ezen a teriileten eddig leirt adatokat, Gjra

elemezték és egységesitették az alma S-allél rendszerét (Hegediis, 2006) (1. tablazat).
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1. tablazat: Osszefiiggés az eurdpai és japan S-allél nevezéktan kozétt, ahol az S-genotipizaldsi modszerek a

tesztkeresztezés (C), S-RN-az detektalas (R), DNS szekvenalas (S) (Modositva Hegediis, 2006 nyoman)

Eurdpai Japan | s-genotipizalasi = Eurdpai Japan S-genotipizélasi
jeldlés jeldlés maédszer jeldlés jelolés médszer
S i GRS 5 5
VYR CRS S |
2 16
3. C.R.S \I
\l C. R.S \I\
Se C.R S1o
Se C.R Ssa GRS
S, C.R.S Sy R
Se G Sey R.S
A GRS \_“ S
S 10 RS A : CR.S
s C.R o C.R.S
R R S S
12 26
S 13 | S >
14 l Y3028 RO
S I N

A kiilonb6z6 S-RN-dz allélszekvencidk izolalasa és jellemzése lehetdvé tette, hogy a
fobb almafajtak S-allél dsszetétele elérhetéve valjon online adatbazisokban, példaul a Nagoya-
adatbazisban, ahol jelenleg tobb mint 1100 almafajta S-allél kombindcidira vonatkozé adatok
talalhatok meg, a kiillonb6zdé S-allélok szama eléri az 50-et (https://www.agr.nagoya-

u.ac.jp/~hort/apple/it/) (Alessandri et al., 2025).

2.6.2. Korte

A C2 és C3 régio kozott elhelyezkedd hipervariabilis régioban (RHV) talalhaté intron
hosszpolimorfizmusa j6 markernek bizonyul az egyes allélok megkiilonboztetésére, csakugy,
mint a Malus fajoknal. Sanzol és Herrero (2002) egy PCR-alapu detektalasi modszert
fejlesztettek ki 20 kiilonb6z6 S-RN-dz allél azonositdsara eurdpai kortében. A modszer
konszenzus primereket alkalmazott, amelyekkel egyidejiileg szamos, kiilonbdz6 intronmérettel
rendelkezd allél amplifikalasa valt lehetévé, valamint allél-specifikus primerek egy kiegészitd
készletét is tartalmazta a pontosabb allélazonositas érdekében. Az eurdpai €s dzsiai allélok
nevezéktana korte esetében is harmonizacidra szorult, ezért Goldway et al. (2009) ugy
dontottek, hogy az Uj szdmozas 101-t8l kezdddjon. Mindeddig Siz7-ig ismertek
allélszekvenciak, melyek mindegyikére az RHV régioba kotddo allélspecifikus primer elérhetd

a megbizhat6 S-genotipizalds érdekében (Claessen et al., 2019).
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3. ANYAG ES MODSZER

3.1 Vizsgalt novényanyag

A ndvényanyag begytijtése Schmidt Tamas gylimdlcstermesztd lltetvényébol tortént

(Biatorbagy), valamint a MATE Kertészettudomanyi Intézet Erd-Elvira major iiltetvényébol

Szilagyi Samuel segitségével. A fajtak adatait a 2. tablazat tartalmazza (Schmidt T. szobeli

kozlés; Suranyi, 2018; Suranyi 2023; Sutton, 2023). A ndvényekrdl 2024. tavaszan fiatal,

egészséges leveleket gytjtottiink, -20 °C-on taroltuk a DNS-izolalasig.

2. tablazat: A vizsgalt ndvényanyag legfontosabb jellemzo6i (forras: sajat szerkesztés)

Szarmazas, Erési id6 Gyiimolcstulajdonsag Alany + Megjegyzés,
Fajta eredet novekedési érdekesség
erély
Ujfehértoi Oktober vége- |  kozepes méretil, korte vadkdrte ize édes,
Bodai génbank november | alakq, és sargasbarna héju zamatos
eleje - -
. Ujfehértoi - kisebb vagy kdzepes vadkorte ize édes-
Cserszegi : o
génbank méreti - fanyar
Dunaboedén Ujfehértoi - kozepes méreti, korte vadkdrte -
gaany génbank vagy gomb alaku
o Ujfehértéi - - vadkorte -
Fehérvari y
génbank
Hollandi éris Erdi génbank ItIovemeer lapitott, 50-60 g - gyengén
kozepe-vége termékenyiil
Ismeretlen 1 Dlusztus faiskola - - _ _
Ismeretlen 2 Dlusztus faiskola - - - i
' Erdi génbank. November 40-50 g - -
Késdi nagy K6 .
Ozepe-vége
Kiraly Erdi génbank - - Ba-29 -
naspolya
. « .1 |Erdi génbank Oktober vége 20-23 g Ba-29, felfelé -
Kis gyiimolcsi 616
Korai nagy Erdi génbank Oktober eleje nagy, 40-50 g Ba-29 -
Erdi génbank Oktober eleje- 15-20 g Ba-29, spur 1-2 héttel
. kozepe novekedésli | korabban érik,
Korai spur .
mint
barmelyik
Ujfehértoi Oktober kupos, 20-30 g vadkorte, -
Kupos génbank kozepe széthajlo
agrendszerli
. Erdi génbank Oktober kapos, 20-30 g Ba-29, felfelé -
Noszvaja N g
kozepe tord
Noszvaii sour Ujfehértoi - kozepes vadkdrte, spur -
J1 5P génbank novekedésii
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Nottingham Erdi génbank Oktober veége ’ gomb, 20-25 g, Felfelé t6r6 _!01 )
lényegesen savasabb termékenyiil
Erdi génbank Oktober vége ktpos, 20-30 g Felfelé tord érzékeny,
Szentesi r6zsa feltehetdleg a
mészre -
Szentgotthardi Ugfehertm - - vadkorte -
génbank
. Ujfehértoi - - vadkorte -
Sziicsi y
génbank
Teli felalls Erdi génbank I)Iovemb’er 40-50 g Ba—29: ff:lfele -
kbzepe-vége tord
Tiiskés Uerhertm - - vadkorte -
génbank
Erdi génbank Oktober vége 40-50 g Ba-29, felfelé -
Lengyel 616

3.2. DNS-kivonas

A leveleket folyékony nitrogénnel lefagyasztottuk, majd dérzsmozsarban eldorzsoltiik.
Az igy kapott anyagbol a DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Németorszag) gydrilag

meghatarozott [épéseit kdvetve izolaltuk a DNS-t.

3.3. PCR és agaroz gélelektroforézis

Az S-allélok vizsgdlatdhoz az ASPF3-F CAATTTACGCAGCARTATCAG ¢és az
EITWPN-R ACGTTYGGCCAAATAATWDCC primerpart hasznaltuk (Kim et al. 2006;
Larsen et al. 2016). A PCR reakcidhoz a mixet 10 ul végtérfogatban készitettiik el. Az
Osszetételt Larsen et al. (2016) munkdaja alapjan hataroztuk meg: 10-30 ng DNS, 10x
DreamTaqTM Green pufferrel (Thermo-Scientific, MA, USA), 1,25 mM MgCl,, 0,25 uM
dNTP, 0,5 uM F primer, 0,5 uM R primer, 0,5 U DreamTaq™ polimeraz (Thermo-Scientific).
A PCR program a kovetkezOk szerint épiilt fel: el6szor 2 perc 94 °C-on, majd 18 ,,touchdown”
ciklus, melyek mindegyike 1 perc 94 °C-on zajlott, az elsd ciklusban 30 masodperc 62 °C-on,
(ez az érték ciklusonként 0,5 °C-kal csokkent), és 3 perc 72 °C-on. Ezt kovette tovabbi 20
ciklus: 1 perc 94 °C-on, 1 perc 53 °C-on, 3 perc 72 °C-on. A program végén 10 perc 72 °C-on,
majd tarolas 4 °C-on (Larsen et al. 2016).

Az agardz gélelektroforézis soran zsebenként 4 pl PCR-terméket futtattunk etidium-
bromidos festésti, 1,0%-0s TBE tartalmt agardz gélen. Az allélméretek meghatarozasahoz 100-
bp és 1-kb DNS méretmarkereket (Thermo-Scientific) hasznéltunk. A folyamat soran UV

fénnyel tettiik lathatova az elvalasztott fragmentumokat.
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3.4. Fragmentumhossz-analizis

Ahhoz, hogy meghatarozzuk PCR-amplikonok pontos méretét, fluoreszcensen jelolt
forvard primert hasznaltunk (FAM) és a mintdkat elkiildtiik kapillaris elektroforézis analizisre
a Biomi Kft. laboratéoriumaba (G6dolld). A fragmentumhossz-analizist egy ABI Prism 3100
Genetic Alanlyzer (Thermo Scientific) automata szekvenator hasznalatdval végezték. Az
adatok elemzése a Thermo Fisher Scientific Inc. Peak Scanner™ Software v2.0 programmal

tortént.

3.5. PCR-termékek klonozasa T/A plazmiddal

3.5.1. Ligalas és transzformalas

A folyamat soran a pTZ57R/T Easy Vector System (Fermentas) plazmidot, 20-50 ng
PCR-terméket, 5x ligalé puffert, 3 U T4 DNS-ligazt és MilliQ vizet pipettaztunk PCR-csdbe,
majd egy ¢éjszakan keresztiil ligaltuk 4°C-on.

JM109 kompetens sejteket hasznaltunk a transzformacidohoz,50 ul kompetens sejthez
jégen adtuk hozza a ligacids terméket. Ovatosan Gsszekevertiik az elegyet majd 20 percre jégre
tettiik. Ezt kovetden 45-50 masodpercig 42°C-os meleghatasnak tettiik ki, majd rogton jégre
helyeztiik 2 percre. Hozzaadtunk 950 ul LB folyékony, ampicillinmentes taptalajt, majd 30

percig inkubaltuk 37°C-on 150 rpm fordulatszdmmal rdzatva.

3.5.3. Szélesztés és kolonia PCR

A transzformalt sejtkultardkbol szélesztettink 50 és 100 upl-nyi szuszpenzidt
LB/ampicillin/IPTG/X-gal szilard taptalajon, aminek az dsszetétele az alabbi volt: 10 g/l Bacto-
tripton, 5 g/l Bacto-¢lesztd kivonat, 10 g/l NaCl, 7 g/l agar, 100 pg/ml ampicillin pH=7. A plate
felszinén 100 nl 100mM IPTG-t és 50 nl 50 mg/ml X-galt juttatunk szét és a plate-eket 37°C-
on inkubaltuk egy éjszakan at.

A kék és fehér telepek koziil a fehér szinliekbe épiilt be az inszert PCR-termék, igy
ezeket egy pipettahegy segitségével egyenként hozzaadtuk a PCR-elegyhez, de Uin. masterplate-
re atoltottuk eldtte a tovabbi felhasznalas céljabol.

A kolonia PCR a kordbban bemutatott PCR elegy Osszetételével megegyezik, az

univerzalis M13 primer hasznélataval.
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3.5.5. Plazmid DNS izoldlasa, szekvenalasa, az adatok értékelése

A transzformalt sejtekbdl az EZ-10 Spin Column Plasmid DNA kit (Bio Basic Inc.,
1000 tipusu spektrofotométerrel (Thermo Fisher Scientific, Waltham, Massachusetts, USA)
ellendriztiik. Az izolalt DNS-ek szekvenalasat az ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer automata
DNS-szekvenatorral (gyartd: Applied Biosystems, Waltham, Massachusetts, USA) végezték
(Godolls, Biomi Kft.).

Homologia keresésekhez az NCBI (National Center for Biotechnology Information)
Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) programjat hasznaltuk (Altschul et al., 1990), az
illesztéseket €s a torzsfat a MEGA7 programmal készitettiik (Kumar et al., 2016).
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4. EREDMENYEK ES MEGVITATASUK

4.1. A naspolyafajtak S-RN-dz l0kuszanak variabilitasa

Naspolyafaj S-l6kuszardl korabban nem allt rendelkezésre semmilyen molekularis adat,
igy a kozel rokonfaj, a Malus x domestica S-allélrendszerét leir6d tanulmanyok alapjan kezdtiik
meg a vizsgalatot. Az alma esetében az S-genotipizalashoz a bibekomponens gén, vagyis az S-
RN-dz gén valtozatait hatarozzak meg, melynek alapja az Un. intronhossz-polimorfizmus
(Larsen et al., 2016). A génben taldlhatd intron mérete allélspecifikusan valtozik, igy a pontos
intronméret informaciot ad az allél tipusardl (Kim et al., 2016). A 21 naspolyafajta és -genotipus
S-16kuszénak Larsen et al. (2016) altal publikalt univerzalis primerrel val6 tesztelése utan

agardz gélen lathatova tettiik a PCR-termékeket (5. abra).

nn LLEM B |

400 bp - -

- -
el e -
300 bp -------—-—--—-
200 bp

100 bp Bd Cs Db Fv 11 2 Kn Kgy Ki Kngy Ks Ki  Nv. Ns Szg Sz Tf Tk

A mintak neve és sorrendje: Bd: Bodai, Cs: Cserszegi, Db: Dunabogdany, Fv: Fehérvari, I1: Ismeretlen 1, 12:
Ismeretlen 2, Kn: Kés6i nagy, Kgy: Kis gyiimdlcsii, Ki: Kirany naspolya, Kngy: Korai nagy, Ks: Korai spur, Ki:
Kupos, Nv: Noszvaja, Ns: Noszvaji spur, Szg: Szentgotthardi, Sz: Sziicsi, Tf: Téli felallo, Tk: Tiiskés. A vizsgalat
soran Thermo Scientific™GeneRuler 100 bp DNA Ladder-t hasznaltunk.

Az alma esetében fluoreszcens forward primer hasznélatdval a PCR-termékek pontos
méretmeghatarozasara is sziikség volt, mert tobb alléltermék is csak néhany bazisparnyi
kiilonbséget mutatott, ami agardzgélen nem ¢€szlelhetd (Larsen et al., 2016), ezért a keletkezett
PCR-termékeket tovabbi vizsgalatba vontuk be. A pontos allélméret meghatarozas céljabol
fragmentumhossz-analizist végeztiink, melynek soran négyféle allélméret jelent meg: 351, 359,

369 és 558 bp méretiiek.
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6. abra: Az ASPF3-F (FAM) és EIIWPN-R primerekkel végzett PCR-vizsgalat eredménye a négy kiilonboz6 allél
esetében (Larsen et al., 2016). A fragmentumhossz-analizis soran nyert kromatogramokat Thermo Fisher Scientific
Inc. Peak Scanner™ Software v2.0 segitségével elemeztiik.

KS: Korai spur 359 bp

Ku: Kupos 351 bp €s 369 bp

NS: Noszvaji spur 369 bp és 558 bp

A leggyakoribb allél a 369 bp hosszisagu volt, mely 18 mintadban fordult eld. Tovabba

az 558 bp méretii allél 3 mintdban (Ismeretlen 2, Noszvaji spur, Sziicsi) fordult eld, a 351 bp
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méretli szintén 3 mintaban (Ktpos, Noszvaja, Tiiskés) jelent meg, a 359 bp méretii allél azonban
pusztan egy mintaban (Korai spur) volt megfigyelhetd (3. tablazat).

A négy allél dsszesen négy genotipust alkotott. A leggyakoribb allélkombinacionak a
homozigéta 369/369 bizonyult, mely 14 minta esetében volt detektalhato. Tovabba a 369/558
¢s a 351/369 genotipus harom mintéra jellemzo6, mig a 359/359 homozigdta kombinacid egy

mintaban mutatkozott.

3. tablazat: A 21 vizsgalt naspolyafajta és genotipus esetében detektalt allélméretek fragmentumhossz-analizis
soran (forras: sajat szerkesztés)

Sorszam | Ny Allél méret
(bp)

1. Bodai 369

2. Cserszegi 369

3. Dunabogdéany 369

4. Fehérvari 369

5. Hollandi 6rias 369

6. Ismeretlen 1 369

7. Ismeretlen 2 369 | 558

8. Késdi nagy 369

0. Kiraly naspolya 369

10. Kis gyiimdlcsii 369

11. Korai nagy 369

12. Korai spur 359

13. Kupos 351 | 369

14. Noszvaja 351 | 369

15. Noszvaji spur 369 | 558

16. Nottingham 369

17. Szentesi rozsa 369

18. Szentgotthardi 369

19. Sziicsi 369 | 558

20. Téli felallo 369

21. Tiiskés 351 | 369

Kozel rokonfajok S-allél variabilitdsanak felmérésére iranyuld vizsgalatokat tekintve,
alma (M. domestica Borkh.) esetében Larsen et al. (2016) 432 fajta esetében 25 kiilonb6z0 allélt
azonositott. Alessandri et al. 2025-ben egy olasz génbank 67 tételét vizsgalta és 19 allélt
azonositottak. Abdallah et al. (2024) 18 tunéziai minta tesztelése soran 14 allélt tudott
azonositani. Kortével (P. communis L.) végzett kisérletek soran Bennici et al. (2020) 86 sziciliai

mintabdl all6 anyagbol 24 allélt mutatott ki. Ezek az eredmények ramutatnak, hogy az alma (M.
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domestica Borkh.) és a korte (P. communis L.) S-all¢l variabilitasa igen jelentds; ehhez képest
a naspolya (M. germanica L.) S-allél készlete jelentdsen kisebb.

Ilyen kis allél készlet altalaban az dntermékenyiild fajokra jellemzd. Naspolya esetében
nincs konkrét tudomanyos szabadfoldi gyiimolcskotddési vizsgalat a termékenyiilési
fenotipusra. Foként termesztoi tapasztalatok alapjan irjak a fajtakatalogusok a termékenyiilési
jelleget. Raadésul a gylimolcskotddés kialakulhat megtermékenyités nélkiil is. Partenokarpia
soran nincs mag, viszont apomixis esetében az anyandvény testi sejtjeibdl fertilis magvak
alakulnak ki, amire sok példa van az almatermésii fajok kozott is (Liu et al., 2023).
Vanwynsberghe et al. (2009) azt talaltdk, hogy a keresztezési kisérletek soran az
utodpopulaciokban nem volt kimutathatdé SSR-allélszegregéacio, ami az ivaros szaporodasra
jellemzd Mendeli 6roklddési mintdzatok hianyat jelzi. Ez a megfigyelés az apomiktikus
szaporodas lehetdségét mutatja, vagyis az utddok genetikai értelemben klonjai az
anyanovénynek. Az apomixisnek két tipusa van: A gametofita apomixis soran a petesejt
1étrejottét megel6z6 meiodzist egy tgynevezett apomeidzis valtja fel, aminek kovetkeztében
rekombinacio €s ploiditas csokkenés sem torténik. Az igy 1étrejovo spora mitotikus osztddasat
kovetden jon 1étre a klondlis gametofita, ami a klonélis petesejtet is tartalmazza. A bekdvetkezd
parthenogenezis klondlis embridok és utdédok létrejottét eredményezi. A sporofita apomixis
esetében az embri6 kozvetleniil egy szomatikus sejtbol fejlodik ki. Ilyenkor a klonalis embrio
altalaban egytitt fejlodik az ivaros Gton 1étrejott embridval (Wang és Underwood, 2023).

Az Ontermékenylilési képesség a GSI rendszer esetében valamilyen muticios
eseményhez kothetd (Hegediis és Halasz, 2021). Annak tisztazasara, hogy naspolya esetében
tortént-e ilyen mutaci6é vagy az apomixis jelenség okozza az alacsony allélszamot, részletes

szekvenciajellemzésre van sziikség.

4.2. Az izolalt S-RN-az szekvenciak jellemzése

Az S-RN-az allélok jellemzése

A négy S-RN-dz allél kozil két allél szekvencidjat klonozast kovetden sikeriilt
meghataroztatni. A ‘Noszvaj spur’ és ‘Kupos’ fajtakbol izolaltuk a 369 bp mérettel jellemzett
allélszekvenciat, mig a ‘Korai spur’ fajtabol a 359 bp mérettel jellemzett szekvencidt. Az igy
azonositott szekvenciakkal végzett NCBI MEGABLAST analizissel igazoltuk, hogy a kapott

termékek valoban S-RN-dz szekvenciak.
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A ‘Noszvaj spur’ és ‘Kupos’ fajtakbol nyert szekvencia pontos mérete 370 bp. A BLAST
analizis soran 100 %-os azonossagot mutattak az almabol szarmazéd Si7-allél kodolod
szakaszaival (Malus domestica S-RNase (S) gene, Si7 allele, complete cds, Sequence ID:
MG598499.1). Az exon/intron hatar megallapitasaval nyert adatok alapjan az intron pontos
mérete 167 bp, a jellegzetes GT motivummal kezdddik és AG motivummal végzodik (7. abra).
A ‘Korai spur’ fajtabol izolalt szekvencia BLAST analizise a legnagyobb hasonlésagot a Malus
sieversii S-RNase protein (S) gene, S7 allele, partial cds (Sequence ID: KX214337.1)
szekvenciaval mutatta. Az intronrégié mérete 157 bp. Mivel a M. sieversii a nemes alma vad
Osének tekinthetd (Tegtmeier et al., 2025), ez a részleges hasonlosag filogenetikai szempontbol
kiilondsen érdekes: a ‘Korai spur’ fajtaban el6fordul6 allél a faj evoliicids multjara utalhat. Az,
hogy a szekvencia nem egyezik teljes mértékben egyik ismert alléllal sem, uj, eddig nem

jellemzett S-RN-dz valtozat jelenlétére utal.

CAATTTACGCAGCAATATCAGCCGGCCGTATGCAACTCTAATCCTACTCCTTGTAACGATCCTACTGACAAGTTGTT
TACGGTTCACGGTTTGTGGCCTTCAAACAAGAATGGACCTGACCCAGAAAAATGCAAGACTACAGCCCTGAATTC
TCAGAAGGTAATATTATTAATAATGAGATAGTCAATATTGTTTATTTCATTTATGCACTTGTATGTATATACATTACAATACTCCA
CATAGATTTTCATGCACGCCTGTGCAAATATTACAATTAATTTAAAATTTAATCATGAATTGTTGCTATTACATAATTATATTGT
CAGATAGGAAATATGACAGCCCAATTGGATATTATTTGGCCGAACGT

Szarmaztatott aminosavszekvencia:
QFTQQYQPAVCNSNPTPCNDPPDKLFTVHGLWPSNKNGPDPEKCKTTALNSQKIGNMTAQLEMIWPN

CAATTTACGCAGCAGTATCAGCCGGCTGTCTGCAACTTTAATCCTACGCCTTGTAAAGATCCTCCTGACAAGTTGTT
TACGGTTCACGGTTTGTGGCCTTCAAACTCAACAGGACGTGACCCAAAATATTGCAATCCATCAAACGTGACTTCT
CATATGGTAAATATTATTAATAATCAGATAGTCAGTATTGTTTATTTCATATATACATATACTGAACACGGATTTTCATACACGC
TTGTGCAAATATTACAATTAATTTAAAATTAATCATAATTTCTTTTTTTGTATTATAAATGTTATATTATATTGTCAGCTAAAAAATA
TCCAAGCCCAGTTGGATATTATTTGGCCA

Szarmaztatott aminosavszekvencia:
QFTQQYQPAVCNFNPTPCKDPPDKLFTVHGLWPSNSTGRDPKYCNPSNVTSHMLKNIQAQLDIIWP

7. abra: Két naspolyafajtabdl izolalt részleges S-RN-dz szekvencidk: sarga szinnel jeldlve az exonrégiok,

sziirkével az intronrégiok, a szarmaztatott aminosavsorrend feltiintetésével (MEGA7).

Az Gjonnan izolalt szekvencidk exonrégioibol szarmaztatott aminosavsorrend alapjan
szekvenciaillesztést végeztiink (8. dbra). Mivel a Mespilus germanica a Malus-hoz kozeli
rokonsagi csoportot alkot a Maloideae alcsaladon beliil (Campbell et al., 2007; Potter et al.,

2007), igy a kozeli rokon fajok alléljaival tortént a szekvenciaillesztés. Az alkalmazott primerek
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a C1 konzervativ motivumtol a C3 motivumtol downstream iranyban elhelyezkedd régiot
amplifikaljak (De Franceschi et al., 2018), amely magaba foglalja az allélspecifitasért felelds
variabilis régiot (RHV). A két 1) szekvenciabol szdrmaztatott aminosav-sorrend 67 aminosavat
jelent. Ez nem a teljes fehérje, igy abban az esetben, ha ez a szakasz azonossagot mutat egy
ismert alléllal, akkor az még nem biztos, hogy teljes azonossagot jelent az egész fehérjét
tekintve. Ugyanakkor a kiilonbség, kiilonos tekintettel az RHV régio esetében, biztosan eltérd
allélra utal (Sheick et al., 2018). A ‘Korai spur’ fajtabol izolalt szekvencia nem egyezik meg

semelyik ismert, NCBI-ban megtalalhato S-RN-dz alléllal.

Protein Sequences

tttttttttttt

SpeciesiAbbrv

1. AWL24791.1 S6-RNase Malus domestica

2. AWL24798.1 S17-RNase Malus domestica

3. WFJ08644.1 S41-RNase Pyrus ussuriensis

4. BAF35964.1 Ss-RMase Pyrus communis

5. BAH24196.1 526-RNase partial Malus domestica
6. ACL14813.1 S9-RNase partial Pyrus korshinskyi
7. ART92560.1 S7T-RNase protein partial Malus sieversi|
8. AYAT8692 1 526 RNase Eriobotrya japonica

9. Kupos

10. Korai spur
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8. abra: A naspolya S-RN-azok szarmaztatott részleges aminosav-szekvenciajanak illesztése, a C1 konzervativ

régid és a hipervariabilis régio (RHV) megjeldlésével (MEGA?7).

Az illesztés alapjan Neighbor-Joining algoritmus alkalmazisaval filogenetikai torzsfat
készitettiink (Saitou €és Nei, 1987), az 4agak hossza az evolicids tavolsdgokkal azonos
egységekben van megadva, amelyek a fa szerkezetének meghatarozasahoz szolgaltak alapul (9.
abra). Az evolucios tavolsagokat a Poisson-korrekcids eljarassal szamitottuk, és azok az
aminosavhelyenkénti aminosavcsere-események szamat tiikrozik (Tamura et al., 2021). A
végsd adatmatrix Osszesen 67 pozicidt tartalmazott. A ‘Kupos’ fajtakbol nyert szekvencia az
almabol szarmazd Si7-alléllal ebben a régidban teljesen azonos, ami a torzsfan is jol lathato,
nagy hasonlosdgot mutat egy masik alma, valamint egy korte (Pyrus communis) alléllal is. A
‘Korai spur’ fajta aminosav-szekvenciaja egy Eriobotrya japonica allélhoz hasonlit leginkabb.
Ez a rokonséagi kapcsolat a Rosaceae csaladon beliili S-RN-dz gének konzervaltsagat és Osi
eredetét hangsulyozza. A nagyfoku hasonlosag jol illeszkedik a kordbbi megfigyelésekhez,
melyek szerint az dnkompatibilitasi rendszerben szerepet jatszo S-RN-az fehérjék evolucidsan
Osi, stabil szerkezeti motivumokkal rendelkeznek, mikdzben fajonként specifikus
alléldiverzitast is megoriznek (Igic és Kohn, 2001; De Nettancourt, 2001). Az Eriobotrya (pl.
japan naspolya, Eriobotrya japonica Lindl.) és a Mespilus (pl. eurdpai naspolya, Mespilus

germanica) taxonomiai és evolucids viszonya a Rosaceae csaladon beliil régota vizsgalt kérdés.
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A Mespilus nemzetséget korabban kiilonallonak tekintették, de molekularis adatok alapjan nem
tekinthetd monofiletikusnak, ¢s tobb tanulmany szerint beolvasztandd az Eriobotrya
nemzetségbe vagy legaldbbis szoros rokonsagban all vele (Sun et al., 2024). A genetikai
tavolsag a két nemzetség kozott kisebb, mint korabban gondoltak, és a morfologiai kiillonbségek
(pl. levélméret, viragzasi ido, termésforma) nem mindig tiikrézik a genetikai rokonsagot.

Mindenképpen érdekes eredmény ennek tiikrében, amit az S-RN-dz tekintetében talaltunk.

AWL24791.1 S6-RNase Malus domestica

BAF35964.1 Ss-RNase Pyrus communis

AWL24798.1 S17-RNase Malus domestica

Kupos

——— WFJ08644.1 S41-RNase Pyrus ussuriensis

— ACL14813.1 59-RNase partial Pyrus korshinskyi

ART92560.1 ST-RNase protein partial Malus sieversii

BAH24196.1 526-RNase partial Malus domestica

AYATBE92 1 526 RNase Eriobotrya japonica

Korai spur

9. abra: Az Gjonnan izolalt szekvenciak és rokon fajok hasonlé szekvenciai alapjan késziilt filogenetikai torzsfa
Neighbor-Joining algoritmus alkalmazasaval (MEGA?7). A vizsgéalathoz hasznalt aminosavszekvenciak az NCBI

adatbazisbol szarmaznak, az azonositoszamok feltiintetésével. Sajat eredmény a Ktipos és Korai spur szekvenciak.
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5. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

A Mespilus germanica fajbol szarmazo allélok tovabbi vizsgalata (a teljes
allélszekvencia meghatarozasa, expresszids analizis, illetve keresztezési kisérletek) feltétlentil
sziikséges az inkompatibilitdsi mechanizmus feltarasahoz, mert a vizsgalt régidban mutéacios
eseményre utald valtozast nem taldltunk. Ez alapjan nem zarhaté ki az Ontermékenyiilési
képesség sem, ugyanakkor az eddigi ismereteink valoszintsitik az apomixis jelenlétét. Egyre
tobb kozlemény foglalkozik az apomixis témakdrével is, ezéltal a Malus nemzetségben mar
tobb gént is azonositottak a tulajdonsag kialakulasaval osszefiiggésben. Ez a teriilet kiilondsen
nagy fejlodést mutat és még rengeteg a feltdratlan molekularis adat, igy a kozeljovében a
naspolya is jo vizsgalati modell lehet a gyiimolestermd fajok apomixis folyamatanak

tanulmanyozésara.

26



6. OSSZEFOGLALAS

A naspolya a gylimolcstermesztés és kutatds szempontjabdl is elhanyagolt ndvénynek
szamit. Kevés orszagban termesztik nagy mennyiségben, igy korlatozott mértékii adat all
rendelkezésiinkre. Napjainkban azonban egyre nagyobb érdeklddéssel tekintenek ra, kedvezo
tapértéke, €s kiilonlegesen hosszu utoérlelése miatt. Nemesités tekintetében is elmaradott, ezért
célzott, intenzivebb programok soran ellenallobb, jobb termdképességti fajtak is eléallithatoak.

Termékenyiilési rendszerérdl szinte semmit nem tudunk, ezért munkdm f6 célkitiizése
volt a faj S-lokuszanak jellemzése ¢€s Osszehasonlitasa az ismert rokon fajokkal. A
magangyljteménybdl szarmazo, morfologiailag nagyon valtozatos, 21 tételbdl allo
ndvényanyagot, egy korabban alma S-16kuszanak vizsgalatara fejlesztett modszerrel elemeztiik.
A faj kozel rokon taxonjaiban jelentds mértékii S-allél variabilitas tapasztalhato, mig a naspolya
esetében minddssze négy S-RN-dz allélt azonositottunk. A négy allél 6sszesen négy genotipust
alkotott. A leggyakoribb allélkombinacionak a homozigéta 369/369 bizonyult, mely 14 minta
esetében volt detektalhato. Tovabba a 369/558 és a 351/369 genotipus harom mintara jellemzo,
mig a 359/359 homozigo6ta kombinéaci6é egy mintdban mutatkozott.

Ezek kozil két S-allél részleges nukleotidszekvencidjat meghatiroztuk. A 370 bp
méretll szekvencia (‘Kupos’) 100%-ban azonos az alméabol szdrmazo Si7-allél kodold
szakaszaval. Ugyanakkor a 359 bp hosszal jellemzett szekvencia (‘Korai spur’) egyik ismert S-
RN-4z szekvencidaval sem azonos, ami egy Uj S-ribonukledz leirasat jelenti. Rdadasul az
Eriobotrya japonica egy ismert S-RN-azdval mutatja a legnagyobb hasonlosagot, ami
kifejezetten érdekes ¢€s értekes informacid, mert a Mespilus nemzetség 6nalld elismerését mar
tobb tanulmany is kétségesnek tartja.

Eredményeink nagyon hasznos kiindulasi alapot adnak a tovéabbi vizsgalatokhoz. A
meghatarozott génrégioban nem talaltunk ontermékenyiilésre utald mutaciot. Mivel nem a teljes
gént szekvenaltuk, igy az oOntermékenyiilés lehetdsége nem zarhaté ki, ugyanakkor mas
vizsgalatok az apomixis jelenlétét valosziniisitik, mellyel a dolgozatomban bemutatott

eredmények, a rendkiviil kis szamu S-all¢l jelenléte, egybevag.
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MATE Szervezeti és Miikodési Szabdlyzat

IIl. Hallgatéi Kovetelményrendszer

II1.1. Tanulmanyi és Vizsgaszabalyzat

6.13. sz. fiiggeléke: A MATE egységes szakdolgozat /

diplomadolgozat / zarédolgozat / portfélié készitési utmutatéja

4.2. sz. melléklete: Nyilatkozat a zirédolgozat/szakdolgozat/diplomadolgozat/portf6lié nyilvinos
hozzaférésérdl és eredetiségérdl (modositva: 2025. oktéber 16.)

NYILATKOZAT
a szakdolgozat nyilvinos hozzaférésérdl és
eredetiségérd|
A hallgaté neve: SITER| PETER
A Hallgaté Neptun kédja: ZEPRD EA
A dolgozat cime: UWAMMQYU LES) DENOS2ERE ~
A megjelenés éve: Z 02 VER HeLErRuuapls IEUEN D‘és

A konzulens intézetének neve: GEWETIUA BS PVOTECHNOLAGHA INTE2ET
A konzulens tanszékének a neve: LJ_\LELL‘L&.LQIECHM)S')-Q V4

Kijelentem, hogy az dltalam benyujtott szakdolgozat egyéni, eredeti jellegd, sajat szellemi alkotdsom.
Azon részeket, melyeket mas szerz6k munkdjabdl vettem at, egyértelmiien megjeldltem, és az
irodalomjegyzékben szerepeltettem. Tovabba kijelentem, hogy a dolgozat elkészitése sordn
alkalmazott mesterséges intelligencia-eszkozok (pl. széveggenerdlds, nyelvi javitds, forditds,
adatelemzés) haszndlata nem helyettesitette a sajat kutatdsi és alkotéi munkamat, azok alkalmazdsat

a forrdsok kozott vagy a modszertani részben feltiintettem, és a szakmai-etikai elvardsoknak
megfelelSen jartam el.

Ha a fenti nyilatkozattal valétlant &llitottam, tudomdsul veszem, hogy a zdrdvizsga-bizottsig a
24révizsgabdl kizdr és a 2ardvizsgat csak Uj dolgozat készitése utdn tehetek.

A leadott dolgozat, mely PDF dokumentum, szerkesztését nem, megtekintését és nyomtatdsdt
engedélyezem.

Tudomasul veszem, hogy az altalam készitett dolgozatra, mint szellemi alkotds felhasznéldséra,
hasznositdsara a Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem mindenkori szellemitulajdon-kezelési
szabalyzataban megfogalmazottak érvényesek.

Tudomasul veszem, hogy dolgozatom elektronikus vdltozata feltoltésre kerlil a Magyar Agrar- és
Elettudomanyi Egyetem kdnyvtdri repozitori rendszerébe. Tudomdsul veszem, hogy a megvédett és

- nem titkositott dolgozat a védést kovetden

- titkositasra engedélyezett dolgozat a benydjtdsatol szamitott 5 év eltelte utdn
nyilvdnosan elérhetd és kereshetd lesz az Egyetem konyvari repozitori rendszerében.

Kelt: 2090 § év__ 44 hé _A__ nap

St M=

Hallgaté aldirdsa
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MATE Szervezeti és Miikodési Szabalyzat

I11. Hallgatoi Kovetelményrendszer

II1.1. Tanulmanyi és Vizsgaszabalyzat

6.13. sz. fiiggeléke: A MATE egységes szakdolgozat /
diplomadolgozat / zarédolgozat / portfolié készitési itmutatoja
4.1. sz. melléklete: Konzulensi nyilatkozat

NYILATKOZAT

Siteri Péter (név) (hallgatdé Neptun azonositdja: ZEP3EA) konzulenseként nyilatkozom arrol,
hogy a szakdolgozatot attekintettem, a hallgatdt az irodalmi forrasok korrekt kezelésének
kovetelményeirdl, jogi és etikai szabalyairdl tajékoztattam.

A szakdolgozatot a zarovizsgan torténd védésre javaslom / nem javaslom'.
A dolgozat allam- vagy szolgalati titkot tartalmaz: igen nem*?

Kelt: 2025. november 1.

Dr. Halasz Julia
belso konzulens

" A megfelel6 aldhuzando.
2 A megfelel6 aldhuzando.
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Hallgatok, doktoranduszok nyilatkozata mesterséges intelligencia (Ml)

alkalmazasarol
1. Altalanos adatok
Hallgatd neve: Siteri Péter
Neptun-kddja: ZEP3EA
Képzési szint (a megfelelt jeldlje X-szel): 2 BSS/BA G Msc/vh. [ Dokear} \ERE)
B Eayéby i
Tantdrgy neve/kédja*: Szakdolgozat készités/KERTUO73N

Naspolyafajtak termékenyiilési
rendszerének molekularis jellemzése

A munka cime:

* doktori értekezés esetén nem kitdltendd

2. Nyilatkozat az Ml hasznalatarél

Alulirott, etikai felelGsségem teljes tudataban az aldbbi nyilatkozatot teszem:

(Kérjiik, valasszon egyet az aldbbi lehetéségek koziil!)
[0 A) Nem alkalmaztam mesterséges intelligencia rendszert vagy szolgaltatast.
(Amennyiben ezt jeltlte, a tovabbi tdbldzatok kitoltése nem sziikséges.)
& B) Alkalmaztam mesterséges intelligencia rendszert vagy szolgaltatdst.

(Kérjuk, toltse ki a vonatkozé tdblazatokat!)

3. A mesterséges intelligencia hasznalatanak részletezése

|. TABLAZAT: Asszisztensi vagy kisebb mértékii felhasznalas (pl. forditas, nyelvi korrektura,
otletelés stb.)

(Ezen felhaszndldsok esetében a konkrét promptok és vélaszok csatoldsa nem sziikséges.)

A felhasznalas célja Alkalmazott Mi-eszkdz neve | Erintett rész (ha nem a
és verzidja szoveg egészére vonatkozik)

forditas, nyelvi korrektura ChatGPT (GPT-5)

Il. TABLAZAT: Jelentds tartalmi hozzdjrulds (pl. egy teljes dbra vagy egy hosszabb
szovegrész generdldsa)

(Ezekben oz esetekben a felhaszndlt kulcsfontossdgl promptok és az Ml éltal adott nyers
vélaszok dokumentdldso és a munka mellékletében valé csatoldsa sziikséges.)

Az érintett fejezet /

Afelhasznalss célja | Alkalmazott M- | 5,5/ ¢5plszat |A  Prompt-naplét
eszkoz neve, | hontos sorszéma tartalmazé melléklet
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verzidja, bejegyzésének
elérhetbsége sorszdma

3/A. Oktato 3ltal el6irt kiegészits szabalyok (ha vannak)

Amennyiben az adott tantdrgy oktatdja vagy témavezetdje az MI-eszkozok haszndlatara
vonatkozéan killén szabélyokat vagy elvérdsokat hatdrozott meg, kérjik, az aldbbi mezSben
foglalja Ossze ezeket:

Pl. 0z MI haszndlaténak tilalma bizonyos feladattipusokra; csak konkrét eszkéz haszndlata
engedélyezett; eltéré hivatkozdsi elvérdsok; dokumentdcids forma stb.

Oktato vagy témavezetd altal elSirt szabalyok:

................................................

...............

.............................................

...............................................................................................................

4. Minden hallgatéra vonatkozé nyilatkozat:

Kijelentem, hogy az MI 3ltal esetlegesen generdlt tartalmakat minden esetben kritikailag
felilvizsgaltam, szerkesztettem és a munkaba illesztettem. A leadott munka minden eleméért,
annak eredetiségéért és tudomanyos helytallosagaért teljes kord felelgsséget vallalok.
Tudomasul veszem, hogy a Magyar Agrar- és Elettudomdnyi Egyetem a benyujtott munkat
mesterséges intelligencia detektorral ellendrizheti, és eljarast kezdeményezhet, amennyiben
a nyilatkozatom valétlan vagy hianyos.

Kelt: BUDAPEST .oovereeerees 2025, .20 06. . nap
o
.................. A R
Hallgaté alairasa Konzulens/Témavezetd aldirdsa
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