Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem
Genetika és Biotechnologia Intézet

Novénybiotechnoldgia Tanszék

Siteri Péter

Naspolyafajtak termékenyiilési rendszerének molekularis jellemzése

Kertészmérnok, BSc, nappali
Genetika és Biotechnoldgia Intézet

Novénybiotechnologia Tanszék

Belsé témavezeté:  Dr. Halasz Julia
MTA doktora, egyetemi tanar
Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem
Genetika ¢és Biotechnoldgia Intézet
Novénybiotechnoldgia Tanszek

Kertészeti Novénygenetika Csoport

A naspolya a gyiimolcstermesztés és kutatds szempontjabol is elhanyagolt névénynek
szamit. Kevés orszagban termesztik nagy mennyiségben, igy korlatozott mértékli adat all
rendelkezésiinkre. Napjainkban azonban egyre nagyobb érdeklddéssel tekintenek ra, kedvezd
tapértéke, €s kiilonlegesen hosszu utoérlelése miatt. Nemesités tekintetében is elmaradott, ezért
célzott, intenzivebb programok soran ellenallobb, jobb termdéképességii fajtak is eldallithatdak.

Termékenyiilési rendszerérdl szinte semmit nem tudunk, ezért munkdm {6 célkitiizése
volt a faj S-lokuszanak jellemzése és Osszehasonlitisa az ismert rokon fajokkal. A
magangyljteménybdl szarmazd, 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 homozigdta 369/369 bizonyult, mely 14 minta
esetében volt detektalhato. Tovabba a 369/558 és a 351/369 genotipus hdrom mintara jellemzd,

mig a 359/359 homozigota kombinaci6 egy mintaban mutatkozott.



Ezek koziil két S-allél részleges nukleotidszekvencidjat meghataroztuk. A 370 bp
méretli szekvencia (‘Kupos’) 100%-ban azonos az almabdl szarmazo Si7-allél kodolo
szakaszaval. Ugyanakkor a 359 bp hosszal jellemzett szekvencia (‘Korai spur’) egyik ismert S-
RN-az szekvenciaval sem azonos, ami egy Uj S-ribonukledz leirdsat jelenti. Raadéasul az
Eriobotrya japonica egy ismert S-RN-azaval mutatja a legnagyobb hasonlosagot, ami
kifejezetten érdekes és értékes informécio, mert a Mespilus nemzetség 6nallod elismerését mar
tobb tanulmany is kétségesnek tartja.

Eredményeink nagyon hasznos kiindulési alapot adnak a tovabbi vizsgalatokhoz. A
meghatarozott génrégioban nem talaltunk dntermékenyiilésre utalé mutaciot. Mivel nem a teljes
gént szekvenaltuk, igy az Ontermékenyiilés lehetésége nem zarhatd ki, ugyanakkor mas
vizsgalatok az apomixis jelenlétét valdszintsitik, mellyel a dolgozatomban bemutatott

eredmények, a rendkiviil kis szamu S-allél jelenléte, egybevag.



