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1. BEVEZETES

A kajszi (Prunus armeniaca L.) az 06tdodik legnagyobb teriileten termesztett gyiimolcs
Magyarorszagon. Termése igen népszerii mind a magyar, mind a kiilfoldi piacon, friss és feldolgozott
formaban egyarant. Rovid sziireti idoszaka révén frissen csak rovidebb ideig fogyaszthato, azonban a
feldolgozoipar valtozatos felhasznalasi modjait alkalmazza, gondoljunk csak az aszalt vagy lekvar
formara. Rendkivill jellegzetes zamatos izével és kivalo beltartalmi értékeivel megallja a helyét a
korszer(i taplalkozasunkban is. A Kindbdl szarmaz6 csonthéjas gylimoles gazdasadgos termesztési
teriilete a 30. és a 50. szélességi fokok kozott teriil el az északi és a déli féltekén egyarant. Magyarorszag
ennek a teriiletnek az északi hataran talalhato. A kajszi kicsi adaptacios képessége miatt az orszagok
zomében helyi fajtakat termesztenek. A magyarorszagi fajtavalasztékban még mindig szamos hazai
fajtat talalunk, de egyre tobb értékes kiilfoldi fajta keriilt termesztésbe az elmult években.

A termesztett fajta kivalasztasa a kajszi esetében is tobb szempont alapjan torténik. Els6dleges
szempont a gylimolcs mindsége ¢és piacossdga. A kiilonféle felhasznalasi teriiletek mas-mas
tulajdonsagokat igényelnek a sikeres értékesités érdekében. A friss piac szamara a kiilsé feddszin, a
kiilénleges iz és a minél tovabbi polcon tarthatosag a legfontosabb szempontok. A feldolgozoipar elsé
sorban a megfeleld huskeménységet és a magvavalosagot keresi. A gyiimolcs tulajdonsdgain kiviil
fontosak még a termesztéshez sziikséges minél jobb tulajdonsagok. Ezek kozé tartozik a fajtak
novekedési erélye, termékenyliilési viszonyaik, vizigényiik, hoétiirésiik és a kiilonféle biotikus és
abiotikus tényezokkel szembeni ellenalloképességiik. Ezen tulajdonsagok koziil is harom kap
kiemelkedd szerepet. A fagytlirés az utobbi évek egyre szélsdségesebb iddjarasi viszonyai miatt kertil
elotérbe. A tavaszi fagyokat vagy a minél késobbi viragzasu fajtak kivalasztasaval lehet elkeriilni, vagy
olyan fajtak hasznalataval, amelyek kibirjak a fagypont alatti koriilményeket.

A kajszifajtak masik fontos tulajdonsaga termesztésiik szempontjabol a termékenyiilési
viszonyuk. A hazai termesztett fajtak tobbségében ontermékenyiildk, de 1éteznek dnmeddo fajtak is,
amik az iltetvény telepitésekor pollenado fajtak iltetését igénylik a kielégitd termésmennyiség
eléréséhez. A kajszi onmedddsége vagy ontermékenyiilése az S-allélrendszeren alapul. Az S-lokuszban
talalhato az F-box fehérjét kodolo allél, aminek a mutacidja okozza az dntermékenyiilést. Az allélok
kimutatasara igen megbizhato DNS-alapi markereket fejlesztettek ki. Ezek segitségével az utobbi
években egyre tobb fajtanak irtak le az S-genotipusat, ezzel megismerve a termékenyiilésiik genetikai
hatterét, és un. inkompatibilitasi csoportokat kialakitva az idealis iiltetvényszerkezet jol tervezhetd. Ezek
ismerete nem csak az 1 lltetvények telepitésekor, hanem a tovabbi keresztezések soran is
nélkiilozhetetlen segitséget nyujt.

A harmadik kiemelkedd tulajdonsag a kéarositokkal szembeni ellendlloképesség. A termesztés

soran jelentdsen megkonnyiti a gazdalkoddé munkéjat, ha a fajta minél tdbb biotikus vagy abiotikus



tényezOvel szemben tolerans, vagy még kedvezdbb, ha rezisztens. Kiilondsen ma, az 6koldgiai és
biogazdalkodas elterjedésével, a fogyasztok fokozottan keresik a ndvényvéddszer-mentes arut, ezért
egyre tobb termeld igyekszik atallni ezekre a gazdalkodasi formakra. Azonban vannak olyan kérokozok,
amik ellen nem lehet védekezni, kizardlag a rezisztens fajtak hasznalatdval lehet kikiiszobdlni a
gazdasagi kart. Ilyen a kajszihimlé (Plum pox potyvirus). Ez a betegség a leveleket és a gylimolesot is
nincs lehetdség, kizarolag az egészséges magoncok vagy rezisztens fajtak telepitésével lehet megelézni
a megjelenését. Ma mar azonban ennek a rezisztencianak is ismert a genetikai hattere, és kifejlesztették
a sziikséges molekularis markereket az ellendlld és fogékony fajtak elkiilonitéséhez. Az ellenallo
fajtakban egy mutacio hatasara bekdvetkezo kereteltolodas miatt nem a virus nem tudja megfertozni a
novényt.

A molekularis markerek ma mar nagyban hozzajarulnak a nemesiték munkajahoz, hiszen
segitségiikkel megismerhetjiik az egyes tulajdonsagok genetikai hatterét, oroklodésiiket, és azonositani
tudjuk Oket a fajtajeloltekben. A fas novények esetében kiemelt a jelentdségiik, mert a keresztezésbol
sziiletett magoncokat nem kell felnevelni és megvarni a termére fordulasukat, hanem mar akar a
csirandvényekbol is tudunk DNS-t izoldlni és annak segitségével informdciot szerezni a fajta

tulajdonsagairdl. Ezzel a nemesit6éi munka lényegesen felgyorsithato.

2. CELKITUZES

A kisérlet f6 célja 15 kajszi fajtajelolt molekularis hatterének megismerése két kivalasztott
tulajdonsag szempontjabol, ezzel megkonnyitve Dr. Gutermuth Addm nemesité munkajat és a
fajtabejelentés folyamatat.

1. A fajtajeldltek S-genotipusanak meghatarozasa molekularis diagnosztikai méodszerekkel,
ezzel megismerve termékenyiilési viszonyaikat, és oSnmeddo fajtak esetén megkonnyitve az
inkompatibilitasi csoportokba valo besorolasukat. fgy megallapithatd ezekrdl a fajtakrol,
hogy termeszthetdek-e monokulturdban, vagy sziikséges-e pollenad6 fajtakkal egyiitt
telepiteni Oket, ¢és ha igen, akkor milyen S-allélokkal rendelkez6 pollenaddkat kell
valasztania a termesztoknek.

2. A fajtajeloltek vizsgalata specifikus primerekkel végzett PCR-rel. Egy 2018-as kutatasnak
koszonheten ezzel a modszerrel nagy biztonsaggal eldonthetjiik, hogy az egyes hibridek
rezisztensek vagy fogékonyak a plum pox virus-ra. Ez a tulajdonsag az egyik legfontosabb
informéaci6 mind a fajtabejelentés soran, mind a késébbi termesztésbe vonaskor.

3. A fajtajeloltekrol fajtaleirasok készitése, mind a kutatds soran megszerzett informaciokat
felhasznalva, mind a fajtajeldltek egyéb tulajdonsagait 6sszegyiijtve. Ezutan a fajtajeloltek
koziil kivalasztjuk a bejelentésre és késdbbi termesztésbe vondsra leginkabb igéretes
hibrideket.



3. IRODALMI ATTEKINTES

3.1. A kajszi szarmazasa, jellemzo6i, nemesitése és termesztése

A kajszi (Prunus armeniaca L.) géncentruma Kina hegyvidéki teriiletein taldlhatod, itt ma is
megtalalhatéak vadon €16 egyedek a szaraz, koves domboldalakon. A kajszi az egyik legrégebben
termesztett gylimolcsfaj, egyes régészeti leletek szerint 6shazajaban mar idészamitasunk elott 4-5 ezer
évvel termeszteni kezdték. Innen terjedt el nyugatra, a Selyemut vonaldn, emberi kozvetitéssel.
Orményorszagot tartjdk a masodlagos géncentruménak, ugyanis a kivalé kornyezeti adottsagoknak
koszonhetden itt is tobb ezer évre nyulik vissza termesztés torténete (Szalay et al. 2004). [d6szamitasunk
kezdetén jelent meg eldszor Italidban, Torokorszdgban, Sziridban és Gorogorszdgban (Zhebentyayeva
et al. 2012). Nyugat- Eurdpaban csak a XIV. szdzadban vontdk termesztésbe, Amerikdba és a déli
féltekére pedig a XIX. szdzad kornyékén keriilt (Szalay et al. 2004). Amerikaba két kiillonb6z6 iranybdl,
Eurdpa feldl és Kina feldl érkezett. igy Amerikaban kiilonféle tulajdonsagu kajszifajtak alakultak ki a
terjedésiik iranyanak koszonhetéen (Zhebentyayeva et al. 2012). A gazdasagos termesztéséhez optimalis
terliletek mind az északi, mind a déli féltekén a 30. és 50. szélességi fok kozott talalhatoak.
Magyarorszag ennek az ovezetnek az északi hataran fekszik (Toth 2015). Hazankba tobb utvonalon
keriilt be, dél felsl a Mediterraneumbdl, kelet felsl a Volga mentérdl. igy tobbféle tipust hoztak
Magyarorszag teriiletére. Ezen tipusok keveredésébol kialakult egy egyedi kozép-europai fajtakor,
amelynek fajtdi még mai is megtalalhatéak az eurdpai termesztésben. Ennek a fajtanak az egyik {6
kialakulasi teriilete Magyarorszag, ezért egyes kutatok hazankat nevezik a kajszi ,,harmadik
géncentrumanak” (Szalay et al. 2004).

Akajszi a Rosaceae csalad Prunus nemzetségének a tagja. Négy f6 fajat ismerjiik, ezek a Prunus
amreniaca L., a P. sibirica L., a P. mume Sieb. et Zucc és a P. madschurica (Maxim.) Koehne. Ezek
koziil termesztésben a kozonséges kajszit hasznaljak, a mandzsuriai és a szibériai fajok nemesitési
programok alapanyagéaul szolgalnak, fagytiirésiik és betegség ellenallosaguknak kdszonhetden. A
kajszifajtak tobbségének kicsi az 6kologiai alkalmazkodoképessége, igy a fajtak ho és szarazsagtiirése,
hidegigénye és korokozokkal szembeni ellenallésaga gyakran egy bizonyos orszagra, tajra korlatozza a
fajta termeszthetdségét (Toth 2015). A P. armeniaca fajon beliil tobb 6kologiai-foldrajzi csoportot
kiilonboztetnek meg a kialakulasi helyiik szerint. Ezek a csoportok valtozo tulajdonsagokat hordoznak,
és szintén jo alapanyagul szolgalhatnak a késdbbi nemesitési programok soran (Szalay et al. 2004).

A kajszi termése valddi csonthéjas termés. Piaci szempontbol a gylimolcs mérete, szine és alakja
a legfontosabb tulajdonsagok. A kajszinal is a kiilonféle felhasznalasi modok szerint valtoznak a keresett
tulajdonsagok. A maghoz kotottség egy kiemelten fontos pomologiai jellemz0. A hazai fajtak kdzott, az
igen korai fajtak kivételével, zomében j6 magvavalo fajtakat talalunk. A csonthéj alakja és mérete
jellegzetes fajtabélyeg, hasznalhato az egyes fajtak azonositasara, elkiilonitésére (Toth 2015). A kajszi
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koszonhetéen. Magas a rosttartalma, bioaktiv anyagokban gazdag, mikozben az energiatartalma
alacsony. A szénhidrattartalma 11% és 13% kozott valtozhat, emellett fontos fehérjéket, asvanyi
anyagokat és vitaminokat tartalmaz (Khursheed 2020). Az egészségre gyakorolt jotékony hatdsat foként
a magas karotinoid, flavonoid, antioxidéns és vitamintartalmanak koszonheti, emiatt funkcionalis
¢élelmiszerként tekintenek rd. Foként frissen fogyasztjak, de a feldolgozodiparban is fontos alapanyag,
készitenek beldle lekvart, gyiimolcslevet és aszalt barackot (Alajil et al. 2021). A Magyarorszdgon
készitett barackpalinka a vilagpiacon is keresett termék. Az vilagon a legnagyobb aszalvany-eléallitd
orszag Torokorszag (Szalay et al. 2004).

Az els6 kajszifajtak szelektalasa idoszamitasunk utan 600 koriil kezdddott kinai iiltetvényekben,
ahol a kiemelkedd gyiimolcsmindségli fajtakat valogattdk ki. A tudatos nemesités az oltvanyok
hasznalata utan kezdodott. Ekkoriban a fajtak nagyrészt onmeddéek voltak, igy az iiltetvényekben
véletlenszerlien tortént a beporzas, és ennek koszonhetden az értékes fajtak keresztezése. Az elsé, névvel
ellatott fajtak az 1600-as években jelentek meg az eurdpai feljegyzésekben. Ezek a fajtak még mindig
csupan szelekcios nemesités soran keletkeztek, de a késobbiekben fontos alanyok voltak a tudatos
keresztezésekben (Ledbetter 2008).

Az elsO keresztezéses nemesitési program 1925-ben kezdddott, a yaltai Nikita Botanikus
kertben, az akkori Ukrajna teriiletén (Polo-Oltra et al. 2020). Olaszorszagban harom jelentds egyetemi
nemesitési program zajlott, Milanéban, Bolognaban és Pisdban. 2006-ban megjelent harom 1j olasz
fajta, a ‘Boreale’, az ‘Ardore’ és a ‘Pieve’. Ezek a fajtak jobb gylim6lcsmindséggel és meghosszabbitott
érési idoszakkal rendelkeznek. Franciaorszagban egy 1982-ben indult program soran 11 1j fajtat hoztak
létre a nemesitok. Gordgorszagban a kajszihimld-rezisztens fajtdk nemesitése zajlott 1989-t6l, ahol
észak-amerikai fajtdkat hasznaltak keresztezési alanyként, az eurdpai jo gylimolesmindségt fajtakkal
keresztezve. Ennek a programnak 9 rezisztens fajta volt az eredménye. Silistraban, Bulgériaban, egy
kajszi kutatointézetben a kajszifajtak genetikai valtozatossaganak gazdagitidsa érdekében inditottak
nemesitési programot az 1990-es években. Csehorszagban 1981-ben indult egy program, ami hét uj
hidegtiiré és hossza érési idejti fajtat eredményezett. Eurdpan kiviil Ausztraliaban, Uj-Zélandon, Dél-
Afrikaban, Kindban és Amerikaban zajlottak jelent6sebb nemesitési programok. Ezek célja gyakran az
eurdpai fajtdk honositasa volt, az adott régio kornyezeti tényezéihez (Zhebentyayeva et al 2012). Eszak-
Amerikaban 1980-t61 napjainkig tobb mint 50 1j fajtat hoztak létre a nemesitok. Eszak- Amerikaban az
utobbi években a kajszi népszerlisége csokkent a fogyasztok kdrében, igy kevés nem magankézben 1évo
nemesitd program zajlik. Az amerikai nemesiték is foként az érési szezon elnyujtasat €s a betegség
ellenallosagot tartjak szem eldtt a nemesités soran. A kaliforniai nemesiték abban a szerencsés
helyzetben vannak, hogy a kajszihimlé virus nem jelent meg ebben a régidban, igy koncentralhattak a
gylimolcsmindség €s terméshozam javitasara, a rezisztencianemesités helyett (Ledbetter 2010).

Magyarorszagon az 1930-as években Magyar Gyula mar foglalkozott a tajszelekcios
nemesitéssel, ezt folytatta Maliga Pal és Nyujtd Ferenc az 1950-es évekt6l. Ennek soran az
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az 1960-as években tudatos nemesitésbe kezdett, és 1étrehozta a ‘Pannonia’ fajtat. Egyetemiinkon Pedryc
Andrzej professzor ur folytatott nemesitési munkat, 1j nemesitési modszereket is alkalmazva a
hagyomanyos technoldgiak mellett (Szalay et al. 2004). Ma hazankban nem zajlik egyetemi nemesitési
program, csak magannemesitok foglalkoznak kajszinemesitéssel.

A nemesités f0 célja a mai napig a minél jobb mindségii és minél gazdasdgosabban termeszthetd
fajtak létrehozésa. A kozonséges kajszi gazdag genetikai valtozatossaggal rendelkezik, de a magas foku
heterozigotasag lassitja az 0j fajtak l1étrehozasat. A legtobb nemesitdi alapanyag ma is a helyi fajtakbol
keriil ki, a mar kész kornyezeti alkalmazkodasnak koszonhetden. A kajszi valtozd kdrnyezeti
feltételekhez vald gyenge alkalmazkodoképessége nagyban neheziti a mas régiokbol szarmazo fajtak
honositasat (Hormaza et al. 2007). A nemesitoknek szamos szempontot kell szem el6tt tartaniuk az 4j
fajtak el6allitasanal. A legfontosabb tulajdonsag a kezdetektdl fogva a gylimdlcs mindsége. Ide tartozik
a gyimolcshis keménysége, a méret, a feddszin aranya ¢s szine, a hus szine és a gylimolcs
nedvességtartalma. Ezek miiszeresen mérhet6 értékek. Egy 1995-6s kutatasban kimutattak, hogy ezek a
tulajdonsagok nagy valdszintiséggel 6roklédnek tovabb a keresztezések soran. A korai érési fajtaknal
azt talaltak, hogy a korai érés és a savassag Osszefiigg, ami gyakori probléma a gyiimdlcs értékesitésénél
(Ledbetter 2008).

A kornyezeti tényezOkkel szembeni ellenallésag az elmult években hangstlyosabb lett,
koszonhetéen az egyre késobb jelentkezd tavaszi fagyoknak. Ennek a kikiiszobolésére késobbi
viragzasu fajtakat probalnak 1étrehozni, azonban ezeknek a gyiimdlcshozama elmarad a korai virdgzasu
fajtakétol. Ezeket a fajtakat magas hoigényti fajtakkal keresztezik, igy varva jobb termésmennyiséget a
kései virdgzas utdn. A gyiimolcsrepedést is a kdrnyezeti tényezOk valtjak ki, az éréshez kozeledd
gylimolcsok vizegyensulyanak felboritasaval. Erre a problémara az olasz nemesit6k szamos ellenallo
fajta létrehozasaval talaltak megoldast (Bassi és Audergon 2006).

Az érési id0 elnyujtadsa a minél késobbi piaci megjelenés, ezaltal dragabban eladhatd termés
miatt fontos szempont. Amerikai nemesitok mexikoi és afrikai fajtak keresztezésével tudtak igen kései
érésii fajtakat létrehozni, ezeknek a fajtaknak azonban gyenge az alkalmazkodoképessége, igy nem
termeszthet6k gazdasagosan a szarmazasi helyiikon kiviil (Zhebentyayeva 2012).

A gyiimolcshozam novelése, mint minden termesztett ndvénynél, a kajszinal is kiemelt
fontossagu tulajdonsag. Egy folyamatosan béven termd, de kdzepes gylimolesmindséget ado iiltetvény
jovedelmezGbb, mint egy jO mindségl, de valtozo terméshozami. A gyliimdlcshozam valtozasanak vagy
alternalasnak tobb oka is lehet. Vannak erre hajlamos fajtak, okozhatja a gyenge fagytiirés és az
onmeddéség is (Bassi és Audergon 2006).

A kajszit viszonylag kevés biotikus karokozo veszélyezteti, de ezek komoly gazdasagi kart
tudnak okozni. Eppen ezért a betegségellenallosag az utobbi években egyre hangsiilyosabb nemesitési
szempont lett. A kajszi f6 korokozoi a Monilinia spp. gombdk, amik mind a leveleket, mind a

gylimolesot karosithatjak; a kajszihimld plum pox virus, ami a fak jelentds gytimolcshozam-csokkenését



okozza, eladhatatlanna téve a termést; a baktériumos betegségek koziil pedig a Pseudomonas spp. és a
Xanthomonas spp. jelent névényvédelmi gondot (Bassi és Audergon 2006).

A termesztoknek és a nemesitdknek is figyelembe kell venniliik az egyes kajszifajtak
onmedddségét, mivel ez a tulajdonsag mind az iiltetvény létesitésekor, mind az egyes keresztezések
soran fontos lehet. Az ontermékenyiild fajtakat lehet monokultirdban termeszteni, mig az 6nmeddd
fajtak mellé kompatibilis pollenaddkat kell telepiteni (Ledbetter 2008).

Akajszi a 10. legnagyobb mennyiségben termesztett gylimolcsfaj a vilagon. 2021-ben 3,5 millio
tonnat termesztettek beléle, mintegy 550 ezer hektar teriileten. Az elmult 30 évben a kajszi
termésmennyisége vilagszinten nott, egészen a 2010-es évekig, amikor is stagnalni kezdett. A
termoéteriilet mértéke ezzel parhuzamosan nétt a 2010-es évekig, majd ott beallt egy allandoé szintre. A
vilag két legnagyobb kajszitermesztd régidja mindig is Azsia és Eurdpa volt, az elébbi 56, az utdbbi 26
szazalékos hozzajarulassal a vilag termésmennyiségéhez. 2021-ben Azsia a vilagtermesztés 65,8%-4t
adta (1. abra). A legnagyobb kajszitermeszt6 orszag Torokorszag 800 ezer tonna terméshozammal, 6t
koveti Uzbegisztan, Iran és Algéria. Europaban Olaszorszag az elsd a kajszitermesztd orszagok listajan,

utana kovetkezik Spanyolorszag, Gorogorszag, Ukrajna és Franciaorszag (FAOSTAT 2021).

Ocednia Afrika
0.3% \ / 12.1 %
Eurépa —\ — Amerika
20 % / 19 %

Azsia
65.8 %

@ Afrika ® Amerika Azsia @ CEurdpa @ Ocednia

1. abra: A kajszitermesztés megoszlasa régidk szerint. 2020-2021-es atlag
termésmennyiség alapjan.

(Forras: FAOSTAT 2021)

Magyarorszagon a X VII. szazad végén a kajszinak a Duna-Tisza kozi teriileteken a futbhomok
megkdtésében volt jelentds szerepe, annak ellenére, hogy ez a teriilet 6kologiailag nem optimalis a kajszi
szamara. Nalunk mar legalabb harom évszazada zajlik kiterjedt termesztés, de az igazi fellendiilés az
1950-es években kezdodott, a termeldszovetkezetek kialakulasaval. A fagyérzékenység a termesztés
teljes torténete soran fontos szempont volt. A kezdetekben fagytiiré helyi fajtékat telepitettek sz6lovel
egyiitt, igy jO termésbiztonsag volt elérhetd. Azonban ezeknek a fajtdknak a gylimolcsmindsége

gyengébb volt. Az értékes, nagy gyiimolcsi fajtakat viszont az Alf6ldon rendszeresen megtizedelte a
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fagy. Ezek az események alakitottak ki a kajszi kedvezo termotajait hazankban, a Balaton kornyékén, a
G6dollsi-dombsagban, a Mecsek aljan és az Eszaki-kozéphegység déli lejtéin (Radoczné 2012).
Magyarorszagon mind a kajszi terméshozama mind a termesztSteriilet mérete jelentOsen
ingadozott az elmult 40 évben (2. dbra). A terméshozam ingadozasanak f6 oka a fagykar (Szalay et al.
2016). Hazankban a legnagyobb terméshozam az 1989-es évben volt, amikor az éves Ossztermés elérte
a 73 ezer tonnat. Ehhez képest az ezredfordul6 utan jelentds csokkenés tapasztalhato, a 2000-es évektdl
napjainkig az éves termésatlag kortilbeliil 20 ezer tonna (FAOSTAT 2021). A 2000-es években a legjobb
év 2009 volt, amikor a terméshozam elérte a 47 ezer tonnat. Az ezt megel6z0 és kovetd években ennek
a kozelébe sem ért a hozam, a tavaszi fagyoknak kdszonhetéen (Raddczné 2012). 2022-ben Gsszesen 24
ezer tonna volt a kajszi hozama az orszagban, ami jelentds ndvekedés a 2021-es 11 ezer tonnahoz képest.
Ezt a termésmennyiséget nagyjabol 6 ezer hektaron érték el a magyar termesztok. Ezzel a kajszi a 4.
legnagyobb mennyiségben termesztett gyliimolcsfaj Magyarorszagon. 2021-ben az import 1200 tonna
volt, tobb mint 600 millié forint értékben, mig az export minddssze 611 tonna volt, 300 millié forint
értékben. Utoljara 2019-ben eldzte meg az exportra keriilé kajszi mennyisége az import mennyiségét. A
harom legnagyobb kajszitermd vidékiink 2022-ben a Dél-Dunantal, a Dél-Alfold és Eszak
Magyarorszag volt. Az éves termésmennyiség mintegy egynegyedét, 6 ezer tonnat, Borsod-Abaj-
Zemplén varmegyében termelték. Magyarorszdgon koriilbeliill 73 ezer hektaron termesztenek

gylimolcsot, ennek a 34%-a almatermesztd teriilet, és mindossze 7,4% kajszi (KSH 2021).
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2. abra: A magyarorszagi kajszitermés mennyiségének ingadozasa 1980 és 2021 kozott.

(Forrds: FAOSTAT 2021)

3.2. Az inkompatibilitas szerepe a novényvilagban

Charles Darwin ugy irta le a viragos ndvények inkompatibilitasat, mint ,,a legmeglepdbb dolog,

amit valaha latott”. Darwin 6ta szamtalan kutatd vizsgalja egyes névények azon képességét, hogy
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onmaguk altali beporzas soran nem képesek fertilis magot hozni. Az 6nmedddéség eldnyds tulajdonsag
az evolucid soran. A rendszer, amivel a ndvények megkiilonboztetik az idegen pollent a sajat
pollenjiikt6] merdben eltér az élovildg egyéb tagjainak stratégiaitol (Matton et al. 1994).

A virdgos novények csaladjainak tobb mint a felében megjelenik az Snmedddség genetikailag
koédolt mechanizmusként. Ezzel a ndvények megakadalyozzak a beltenyésztést, és igy fenntartjdk a
genetikai valtozatossagot egy fajon beliil (Takayama és Isogai 2005). A kutatok tigy gondoljak, hogy az
o6nmeddoség volt az az evolicios elony, aminek kovetkeztében a magasabbrendii ndvények elterjedtek
az egész Foldon (Newbigin et al. 1993).

Kétféle inkompatibilitdsi csoportot killonboztethetiink meg: a heteromorfikust és a
homomorfikust. A heteromorfikus inkompatibilitaskor a termékenyiilésnek térbeli akadalyat képezi,
hogy az ivarszervek morfologiailag elkiiloniilnek egymastol. A homomorfikus inkompatibilitas
hatterében genetikailag kodolt akadaly all, az ivarszervek térbeli elhelyezkedése lehetévé tenné az
onmegporzast. Ezt a tulajdonsagot altalaban az S-16kusz kodolja, aminek elnevezése a sterilitasra utal.
Az S-16kuszban a him és néi tulajdonsagokat kiilonallo gének kodoljak, igy ez egy multigén komplex.
A Lhaplotipus” kifejezés az S-l6kusz génvaltozataira, az ,,allél” kifejezés az egyik gén valtozataira
értendd (Halasz 2007).

A homomorfikus dnmedddségnek (self-incompatibility, SI) két formajat kiilonboztjiik meg: a
gametofitikus (GSI) és a sporofitikus (SSI) tipust (3. abra). A GSI soran a pollen fenotipusat a sajat
haploid genotipusa hatarozza meg, mig az SSI soran a pollenanyasejt diploid genotipusa hatarozza meg
a pollen fenotipusat. A Brassicaceae az egyetlen ndvénycsalad, ahol a sporofitikus inkompatibilitas
pontos molekularis hatterét ismerjiik. Itt akkor 1ép fel inkompatibilitds, ha a pollenad6 egy vagy két S-
haplotipusban megegyezik a bibe S-haplotipusaval. A gametofitikus inkompatibilitast négy
novénycsaladban hatdroztdk meg molekularis szinten, ezek a kovetkezok: Solanaceae, Rosaceae,
Scrophulariaceae ¢és Papaveraceae. Koziilik harom csalddra azonos mechanizmuson alapulo
onmeddéség jellemz0, mig a Papaveraceae csaladban egy eltéré mikodés okozza az dntermékenyiilés
megakadalyozasat. A Papaveraceae csaladban a pollenkomponensben talalhatd receptorfehérje és a
bibekomponens kozott 1étrejovd allélspecifikus kapesolatnak kdszonhetéen megemelkedik a Ca?*
tartalom, ami aktin depolimerizacidhoz és novekedésgatlashoz vezet (Kao 2004). A tobbi GSI rendszerii
novénycsaladban az inkompatibilitds hatterében az S-ribonukledz enzimek allnak, amik a
ribonukleinsav lebontasaért felelnek a pollentomlében, igy megakadalyozva a megtermékenyitést

(Takayama és Isogai 2005).



a Pollenszemek

Bibeszaj

Bibeszal

Pollentomlé

Kompatibilis S il tibilis Ink tibilis
kapesolat kapcsolat kapesolat
b AzS,-és 8, Az §-allél Az S, -allél
allélok dominins az S, dominins az S,
P kodomininsak felett felett
Bibeszij 8.5, 85,8,
Bibeszil = c
Pollentomlo
Maghaz
S,S,

S, = birmely S, = birmely
allél allél az.S,
Kivételével

3. abra: A gametofitikus (a) és a sporofitikus (b) 6nmedddség genetikai hattere.

(Forrds: Haldsz 2007)

3.3. A Prunus fajok inkompatibilitasi rendszere

A Prunoideae alcsaladba tartozo Prunus fajok mind gametofitikus inkompatibilitasi rendszert
hordoznak, amiben az idegen vagy sajat pollen felismerését egy multiallélikus lokusz, az S-l6kusz
kontrollalja. Az dn-inkompatibilitas akkor 1ép fel, ha azonos S-allél fejezddik ki mind a bibében, mind
a pollentdmlében. Ennek a felismerése még a bibeszalban megtorténik. Ez a rendszer jellemzo a tobbi
Rosaceae csaladban taldlhatdé nemzetségekre is. A Prunus fajok nem képesek partenokarp
gylimolcshozasra, igy a megtermékenyités és maghozas elengedhetetlen a gazdasagos termesztéshez
(Fernandez i Marti et al. 2009). A legtobb 6nmeddd fajtakat hasznalo iiltetvényben megfeleld pollenado
fajtakat telepitenek az iiltetvénybe, és sokszor méhcsaladokat is kihelyeznek, hogy igy biztositsak a
megfeleld terméshozamot. Emiatt kiemelt fontossagi az inkompatibilitasi csoportok meghatarozasa
(Zhang et al. 2008). Régen ezt hagyomanyos szabadfoldi iranyitott keresztbeporzassal, és a pollentomlo
novekedésének mikroszkdpos vizsgalataval kutattdk. Ez azonban egy rendkiviil idéigényes és a

kornyezeti tényezok altal nagyban befolyasolt modszer (Fernandez i Marti et al. 2009).
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A Prunus fajokra jellemzé gametofitikus On-inkompatibilitds soran az inkompatibilis
pollenszem a bibe feliiletére érkezve kicsirazik, ¢és elkezd belendni a bibeszalba. Azonban ez a
novekedés még a bibeszél felsé harmadaban megtorpan és leall. igy nem éri el az embridzsékot, és nem
tudja megtermékenyiteni a petesejtet (Franklin-Tong et al. 2003). Ennek a molekularis hatterében két,
az S-16kuszban talalhat6 gén all. Az egyik a bibében kifejezddd ribonukleaz enzimet (S-RN-4z) kddolja.
A masik gén a 2000-es évek elején azonositott, a pollentdmldben kifejezddd, S-haplotipus specifikus F-
box (SFB) fehérjét kodolja. Ezeknek a molekuldknak a segitségével, az S-RN-az és az F-box fehérje
kozott torténik az inkompatibilitas felismerése. Ezeknek a géneknek a genetikai kapcsoltsaga lehetévé
teszi, hogy egyiittesen oOroklddjenek, igy a rekombinacids esély lecsokken (Romero 2004). A
tulajdonsagok oOroklodésének vizsgalataban fontos modszer a genetikai térképek kialakitasa.
Dirlewanger és munkatarsai tobb mint 560 marker és 13 kapcsoltsagi térkép felhasznalasaval
Osszehasonlitottak hét Prunus faj genomjat, és ennek segitségével meghataroztak 28, gazdasagi
8 kapcsoltsagi csoportba térképezték (4 abra). A kajszi S-lokusza a hatodik csoportban talalhato,
ahogyan a tobbi csonthéjas fajé is (Dirlewanger et al. 2004).
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4. abra: A kajszi 28 kiilonb6z06 tulajdonsagat meghatadrozo kromoszémarégid pozicidja
a 8 kapcsoltsagi csoportban (G1-G8). Az S-16kusz a 6. kapcsoltsagi csoportban talalhato.
(Forras: Dirlewanger et al. 2004)
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3.4. A bibe és pollenkomponens

A GSI molekularis szintli miikddését legtobbet a Solanaceae névénycsaladban vizsgaltak. A
Nicotiana alata fajban izolalt glikoproteineknek meghataroztak és klonoztak a cDNS szekvencigjat. A
bibeszalban kimutattdk a ribonukle4dz enzimek szerepét a felismerési és elutasitasi folyamatokban. Az
S-allél altal kodolt fehérjetermék tehat egy glikoprotein, az S-RN-az (Tao és Iezzoni 2010). Ennek a
glikoproteinnek a tovabbi vizsgalataval, az enzimet kddold szekvenciaban két gomba RN-azanak a
szekvencidjaval homolog szekvenciakat talaltak (Franklin-Tong 2008). Kés6bb bebizonyitottak, hogy a
Rosaceae csaladba tartozoé Malus és Pyrus nemzetségben is az S-RN-azok allnak a GSI hatterében. Ez
a felfedezés meglepd volt, mert a Solanaceae és a Rosaceae csaladok filogenetikailag messze allnak
egymastol. Bar a két csalad S-RN-az fehérjét kodold aminosavsorrendje nagyrészt azonos, talaltak
eltéréseket a szekvencidkban. Feltételezték, hogy a szintén a Rosaceae csaladba tartozd Prunus
nemzetségre is az S-RN-azok altal iranyitott gametofitikus inkompatibilitasi rendszer jellemzo, de az
alma és korte fajok inkompatibilitasi hatterének feltarasa utdn még tobb évet kellett varni, hogy ezt a
Prunoidae alcsaladban is pontosan megismerjék. Ennek a hatraltaté tényezdje a két nemzetség DNS-
szekvencidjanak kismértékii egyezdsége volt. E16szor a mandula S-RN-dz szekvencidjat azonositottak,
2010-ben pedig mar tobb mint 100 Prunus S-RN-dz szekvenciat talalhattunk meg az adatbazisokban
(Tao és Iezzoni 2010).

Az S-RN-dz gének szekvenciainak Osszehasonlitasaval megéallapitottdk, hogy a gén Ot
konzervativ (C1-C5) régiot, és két hipervariabilis (HVa és HVDb) régiot tartalmaz. Mind a konzervativ,
mind a hipervaridbilis régiok fontos szerepet jatszanak az allélspecifikus felismerésben. Ezeket el6szor
szintén a Solanaceae csaladban irtak le. Késobb, a Rosaceae csalad tagjainak S-RN-dz szekvenciaival
valoé Osszehasonlitas utan kideriilt, hogy a C1, C2, C3 és C5 régiok homoldgok a Rosaceae és
Solanaceae csaladokban, de a C4 régio szekvencigja kiilonbozik a két csaladban. Ezt a régiot RC4-nek
nevezték el. Emellett csupan egy hipervariabilis régid talalhatd a Rosaceae csaladra jellemz6 S-RN-dz
génben, a C2 és C3 szakaszok kozott (Yamane és Tao 2009). Az S-RN-dzok eléggé eltéroek, az allélok
altal kodolt fehérjék aminosavsorrend azonossaga 30% ¢és 90% kozott valtozhat. A filogenetikai és a
strukturalis vizsgalatok is azt mutattak, hogy a kiilonb6z6 csaladokban talalhatd S-RN-dzok egy kozos
Ost6l szarmaznak.

A Solanaceae csaladban és a Malus és Pyrus nemzetségekben egy intron talalhato a szekvencia
szignalpeptid és az els6 konzervativ régio kozott (5. abra). Ennek a segitségével tudtak molekularis
modszereket kifejleszteni a kiillonb6zo Prunus S-RN-dz allélok megkiilonboztetéséhez (Tao és lezzoni

2010).
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Solanaceae |SP C1 C2 Hva HvW C3 Cc4 C5 ]

A Solanaceae és Rosaceae csaladok S-RN-azaban egyarant megtalalhaté intron

v
Rosaceae |SP c1 C2 RHV c3 RC4 C5 ]

A

A Prunus fajok S-RN-azanak tovabbi egy intronja

5. abra: A Solanaceae és Rosaceae csaladok S-RN-dz génjének szerkezete az ismert
régiok jeldlésével.

(Forras: Tao és lezzoni 2010)

1994-ben egy kisérletsorozattal bizonyitottdk az S-RN-dz enzim citotoxikus hatasat a
pollentomldben. Ugyanekkor talaltdk meg egy Lycopersium peruvianum fajban az ontermékenytilésért
felelos Sc-allélt, ami nem képes kifejteni a citotoxikus RN-az hatast (Huang et al. 1994). A Nicotiana
alata fajban kimutattak, hogy az S-RN-azok bejutnak a pollentdmlébe, és inkompatibilis S-allél esetén
lebontjak a riboszomalis RNS-t, mig kompatibilitis pollentoml6 esetében nem torténik lebontas. Ezek a
kisérletek azt bizonyitjak, hogy az inkompatibilitast a pollen rRNS-ének a lebontasaért felelds S-RN-
azok iranyitjak, a pollentéml6 bibében valo novekedése kdzben. Ezek a glikoproteinek extracellularis
enzimek, amik a pollentdmlébe bejutva hasitjak a riboszomalis RNS-eket, ezzel megakadalyozva a
novekedéshez elengedhetetlen fehérjeszintézist, és gatolva a pollentomldé névekedését (McClure et al.
bibe elnyalkasodott sejtkdzotti allomanyaba, a pollentdmlé novekedésének helyszinére (Halasz 2007).

A Rosaceae, Solanaceae és Plantaginaceae csaladokban a gametofitikus dnmedddségért felelds
pollenkomponenst évekkel késébb talaltak meg, mint a bibekomponenst. Az elsé nyom a kutatasban a
Plantaginaceae csalad S-10kuszabol szarmazott. Az Anthirrium hispanicum szekvenalasa fedte fel az F-
box fehérje jelenlétét, 9 kilobazispar tdvolsagra az S-RN-dzt kddold szakasztol (Tao és lezzoni 2010).
Elsoként Entani irta le az F-box fehérjét kodolo gént, a Prunus mume fajban, 2003-ban. Kimutattak azt
is, hogy az S-RN-dz koriili kromoszomalis régio tobb F-box gént is tartalmaz, sszesen négyet. Ezeknek
az aminosavsorrendje kismértékii hasonlosagot mutatott a korabban vizsgalt Anthurrium hispanicum F-
box fehérjével (Entani 2003). Ezzel parhuzamosan egy masik japan csoport is felfedezte a Prunus
nemzetség S-lokuszat, a ,,kromoszémaséta” nevezetli molekularis technikat alkalmazva, az S-RN-dztol
kiindulva. A masik csoport a mandulaban talalta meg az SFB gént.

Az F-box gén egy intront tartalmaz az 5’ nem transzlalodo régidoban. Az intron mérete
allélonként ugyan valtozhat, a kiilonbségek viszont olyan aprok, hogy nem lehet agar6z gélen futtatva
kimutatni. Fluoreszcens primerekkel és fragmentumhossz-analizissel megvizsgaltdk az SFB gén
intronhossz polimorfizmusat is. Az S-RN-dz analizise megbizhatobb és egyszeriibb modszer az S-

haplotipusok elkiilonitésére, mint az F-box régid azonositasa. A SFB polimorfizmust csak a mutalddott
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pollenkomponensek kimutatasahoz hasznaljak. Az F-box gén két variabilis (V1 és V2), és két
hipervaridbilis (HVa és HVD) régidt tartalmaz. Ezek a régiok hidrofil, vagy legalabbis nem erdsen
hidroféb aminosavakbol épiilnek fel. Ebbdl arra kovetkeztetnek, hogy feltehetdleg a fehérje feliiletén
helyezkednek el, és az allélspecifikussag felismerésében van szerepiik (Tao és lezzoni 2010).

Az pollenkomponensben taldlhaté F-box fehérje mas fehérjékkel kapcsolatba lépve egy
enzimkomplexet alkot. Ezt E3 ubikvitin ligdz komplexnek nevezik. Az E3 enzim egyiittesen miikodik
az E2 enzimmel, hogy ubikvitinekkel jeloljék meg a célfehérjéket. Az ubikvitinnel megjeldlt fehérjéket
a 268 proteoszoma lebontja. A E3 enzimet hordozo pollenkomponens célpontja az idegen S-RN-az. A
megjelolt S-RN-azt lebontja a 26S proteoszoma, igy megakadalyozva annak a miikodését, és a pollen
riboszomalis RNS-ének hasitasat (Quiao et al. 2004).

Eloszor 2004-ben azonositottak a kajsziban az SFB fehérjét. Az SFB gén orientacioja
megegyezik az S-RN-dz gén transzkripcids iranyaval. A japankajszi, cseresznye és mandula esetében a

két gén orientacidja ellentétes iranya (Halasz 2007).
3.5. A kajszi ontermékenyiilése

Az 6nmedddség értékes evolucios tulajdonsag a novényekben, ugyanis igy elkeriilhet6 a
genetikai variabilitds leromlasa és jobb alkalmazkodoképességre tehetnek szert a fajok. Az
ontermékenyiilés egy populdcidban beltenyésztéshez vezet. A nemesitoéi programok eredményeként
szdmos Onmeddd fajta keletkezett. Ezeknek a fajtdknak a gazdasidgos termesztéséhez pollenadok
telepitésére van sziikség az iiltetvény létesitésekor. A két elsé inkompatibilitasi csoportot mar a 1990-es
évek kozepén leirtak a kutatok. Az 0j fajtak bejelentésekor fontos, hogy a nemesitok jellemezzék a
fajtajelolt termékenytilési viszonyait (Bassi és Audergon 2006). A legtobb Rosaceae csaladba tartozo faj
onmeddo, de talaltak néhany igen értékes Ontermékenyiilo fajtat. Ezeknek a fajtaknak a monokulturas
termesztésével is kivalo terméshozamot lehet elérni. A 1990-es években a kutatok komoly eredményeket
értek el a termékenyiilési viszonyok molekularis hatterének meghatarozasaban. Ezt a folyamatot
nagyban segitették az ontermékenyiil6 és 6nmeddé fajtak 0sszehasonlitd vizsgalatai (Halasz 2007). A
kajszi 6shazajabol, Kinabdl szarmazoé fajtak nagy része onmeddd, de az eurodpai fajtak kdzott szamos
ontermékenyiild fajtat talalunk (Wu et al. 2009).

Az ontermékenyiilo fajtak molekularis hatterének elso vizsgalati eredményei azt mutattak, hogy
a bibeszalakban csokken az S-RN-4z enzim aktivitasa. Ezt mind japankajsziban, mind mandulaban
kimutattak. A csokkent enzimaktivitas hatterében egy, az S-RN-dz génben talalhatdo mutacio all. A
bibeszalban kifejez6do ribonukleaz enzimek vizsgélataval meghatarozhatéak az dntermékenyiil6 fajtak.
Ehhez a meghatarozasi modszerhez azonban viragzo ndvényekre van sziikség, amit mar 3 éves korban
is el lehet érni, és minddssze 5 viragra van sziikség a ribonukleaz vizsgalatdhoz. Ez a modszer azonban
igy is iddigényes, és tovabbi tesztek sziikségesek, hogy a gazdasagos termeszthetdségi tulajdonsagok

meglétérdl megbizonyosodjunk (Boskovic 1999).
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Az ontermékenyiilés genetikai hatterében azonban nem csak az S-RN-dz gén mutacidja allhat,
hanem a pollenkomponensben szerepld F-box fehérjét kddold gén sériilése is. Az elsd mesterségesen
eldidézett mutdcioval 1étrehozott genetikai modosités is erre irdnyult. Az Egyesiilt Kiralysagban két
cseresznyemagoncot allitottak elé 1gy, hogy a keresztezési partnerek koziil a pollenado
pollenanyasejtjeit rontgensugarzassal kezelték. Ennek eredményeként az SFB génben bekdvetkezett egy
delécid, ami egy kereteltolddast eredményezett. Ezaltal a leolvasasi keretben egy korai terminacids
fehérjébol hianyoznak az allélspecifikus felismeréshez nélkiilozhetetlen elemek. Ennek a mutacionak a
felhasznalasaval nemesitették a ma is népszerli Ontermékeny cseresznyefajtakat (Halasz 2007).

Az Ontermékenyild kajszifajtakban az SFB gén egy masik féle mutacidja talalhato. Ezekben
nem egy delécio talalhaté a génben, hanem egy inszercid, vagyis egy idegen DNS-szakasz be¢kelodése.
Az inszertalodott szakasz elején egy STOP kodon talalhato, ami megakadalyozza a funkcioképes F-box
fehérjék kifejezodését. Ennek hatterében nem emberi beavatkozas, hanem természetes mutaci6 all (Tao
és Iezzoni 20010). Az ontermékenyiilést okozé mutacio a kajszi F-box génjében egy transzpozon. A
transzpozonok lemasolodo és beékelddd, vagy kivagddo és beékelddd szekvenciak a DNS-lancban.
Kiilonféle mutacidokat okozhatnak, mind a kivagoédasukkal, mind a beékelddésiikkel, és ezek altal a
bazissorrend megvaltoztatasaval. A kajsziban talalhato transzpozon 2014-ben irtak le, és Falling Stones
(FaSt)-nak nevezték el. A kajszi SFBc-génben egy 358 bazisparbol allo idegen szakasz ékelddott be a
génbe. Ez az inszercio kereteltolodast okoz, ezzel egy STOP kodont alkotva a leolvasasi keretben. igy

az ontermékenytiilé genotipusokban az F-box gén funkcioképtelen lesz (Halasz et al. 2014).
3.6. Az S-allélok meghatarozasa

Hagyomanyosan az tiltetvényekben, megfigyeléssel végezték az o6nmeddd és dntermékenyiild
fajtak vizsgalatat, azonban ezt a moddszert nagyban befolyasoljak a kdrnyezeti tényezok. Emellett
mikroszkopos vizsgalatokkal, a pollentomld ndvekedésének monitorozasaval is eldonthetéek a fajtak
termékenyiilési viszonyai. Azonban ezt a mddszert is nehezithetik a kdrnyezeti tényezok, ezért Gijabban
ezeket a kisérleteket inkabb laboratoriumi koriilmények kozott végzik, ugyanakkor termékort fakra van
szilkség a mintavételezéshez. Az elmult évek molekularis vizsgalatainak fejlodésével az S-allélok
meghatarozasaban is jelentds sikereket értek el. Az S-RN-dz génben talalhato két polimorf hosszusagu
intron szekvenciajanak felhasznalasaval el lehet kiiloniteni az egyes S-allélokat tartalmazoé fajtakat,
ezzel inkompatibilitasi csoportokba rendezve ¢ket. Az egy inkompatibilitasi csoportba tartozd fajtak
egymast kolcsonosen nem termékenyitik, de a két kiilon csoportbol vélasztott fajta az eltérd S-
alléljaiknak koszonhetden képes az eredményes megtermékenyitésre. Jelenleg 23 inkompatibilitasi
csoportja létezik a kajszifajtaknak (Herrera et al. 2018a).

Az els6 S-allélokat FEgea ¢és Burgos irtdk le, szabadfoldi keresztezések ¢és
termékenyiilésvizsgalatok utan. Harom észak-amerikai fajtat vizsgaltak, a ‘Goldrich’, ‘Lambertin-1’ és

a ‘Hargarand’ fajtdkat. A kolcsénds megporzasokbdl semmilyen kombindcidban sem tortént
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termékenyiilés, igy megallapitottak, hogy a harom kajszifajta azonos S-genotipussal rendelkezik. Ezt a
genotipust SiS>-ként hataroztak meg (Egea és Burgos 1993). A Magyar Agrar- és Elettudomanyi
Egyetemen is zajlott egy kutatds, aminek soran Halasz és munkatéarsai tovabbi 13 S-allélt irtak le, és
meghataroztak a hozzajuk tartozd intronméreteket is, ezzel megkdnnyitve az azonositdsukat (Halasz et
al. 2007). PCR-alapt technikék hasznalataval 2022-ig mar 33 S-allélt (Si-tdl Sxo-ig, S22-t6l Szo-ig, Sso,
Ss3, Sy, €s Sy) irtak le a kutatdk a kiilonbo6z0 kajszifajtadkban. Ezek kozott szerepel az dntermékenyiiléssel
kapcsolatos Sc -allél is (Herrera 2022).

Els6ként Brace ¢s munkatarsai hasznaltak PCR-alapti modszereket, a Brassica oleracea
sporofitikus 6nmedddségének a vizsgalatakor. Primereket terveztek az azonositashoz, a korabban
meghatarozott konzervativ régiok alapjan (Brace et al. 1993). A gametofitikus 6nmedddségi rendszerti
ndvények koziil a Solanum carolinense S-allél szekvenciait hataroztak meg el6szor. Ennél a fajnal a
bibeszovetbdl izolalt mRNS-t hasznaltak a vizsgalat alapanyagaként (Halasz 2007). A GSI rendszerben
minden On-inkompatibilis fajta genotipusa heterozigdta, csak a két funkciovesztett S-allélu fajtak
lehetnek homozigotak. Masik lehetésége az onmeddd homozigota fajtanak, ha a termés partenokarpia
utjan keletkezett (Verdoot et al. 1998).

A csonthéjasok S-genotipusanak azonositdsdhoz a Maloidae alcsaldd DNS-alapti vizsgalata
soran sziiletett eredményeket és technikakat hasznaltdk. A Prunus fajokban a primereket a masodik, az
S-RN-dz gén C2 és C3 régiok kozotti hipervariabilis régidba ékel6dott szakasz azonositasara tervezték.
Ennek az intronnak a nagymértékii polimorfizmusa megkonnyiti az egyes csonthéjas gylimolcsfajtak S-
genotipusanak a meghatarozdsat. Az introntdl upstream ¢és downstream iranyban elhelyezkedd
konzervativ régidkra tervezett primereket hasznalva, és a PCR-terméket agardz gélen futtatva, jol
elkiilonithetd, allélspecifikus fragmentumokat kapunk (Halasz 2007).
gyors amplifikalast hasznalva a komplementer DNS-szalon, SFB-specifikus primerek hasznalataval. igy
mar az F-box régio alapjan is el lehetett kiiloniteni a fajtakat az S-alléljuk szerint (Yamane és Tao 2009).
A kajsziban az F-box gén egy intront tartalmaz, aminek a hosszusaga 90 és 108 bazispar kozott valtozik.
Ezen régiod szekvencigjanak az ismeretével, tobb primert is terveztek a kiilonb6z6 intronhosszisaga
genotipusok elkiilonitésére. A PCR eredményei jol kimutathatok agar6z gélelektroforézissel (Wu et al.
2009).

2010-ben egy magyar-torok program keretein beliil specifikus primereket terveztek és
hasznaltak az Sc-allélok azonositasara magyar és torok kajszifajtakban. Ezt két 1épésben tették meg. Egy
allélspecifikus reverz primerrel amplifikaltak az Sc/Ss-RN-az allélt. Egy forward és egy reverz,
allélspecifikus primert terveztek az SFBc/SFBs-allél azonositasara. A primereket az SFB gén masodik
variabilis és masodik hipervariabilis régidja alapjan tervezték, a kozottiik talalhatd elsd hipervariabilis
régidba inszertalodott intron azonositasara (6. abra). Az Ontermékeny, mutalodott Sc-allél eredeti
valtozata az Ss-allél. Ezeknek az alléloknak a kodold régidoi megegyeznek, de az Sg-allélban nem

talalhato meg a 358 bazisparos inszercio. A PCR-terméket agardz gélen futtatva az inszerciot tartalmazo
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fragmentumok elkiilonithetek az eredeti Sg-alléloktol. Ebben a kutatasban 51 kajszifajtanak hataroztak
meg a teljes S-genotipusat. Az 55 vizsgalt fajtabol csupan 7 ontermékenyiilot talaltak (Haldsz et al.

2010).

SRe-F SRec-R EM-PCZconsFD EM-PC3consRD
= c1] [cz[ [Rrvp—=—rnv] [ca] [Re4] [es]}-#——{ [ Foox | [v1] v2[ [pval Jive] |
PaCons|-F AprSCE-R AprFBCE-F  AprFBCE-R
S-RiNase SFB

6. abra: A kajszi S-lokuszanak sematikus abraja, a genotipizaldshoz hasznalt primerek
kotédési helyeinek feltiintetésével.

(Forras: Halasz et al. 2010)

A specifikus primert az SFBc-allél azonositasara tobb kutatas soran is sikeresen hasznaltak, az
ontermékeny genotipusok felderitésére. 2013-ban 55 marokkdi fajta S-genotipusat hataroztak meg. Ezek
koziil 37-ben megtalaltak az ontermékenyiilést okozo mutalodott gént. A 37 dntermékeny fajtabol 33
homozigéta volt erre a tulajdonsagra nézve (Kodad et al. 2013). Egy ujabb, torok kajszifajtakkal
foglalkozé kutatas keretein belill 236 kiilonbozo fajtat vizsgaltak meg. Ezekben a fajtakban 11
kiilonbozo S-allélt hataroztak meg. Kozottiik volt az Sc-allél is, amit 52 fajtdban mutattak ki (Yilmaz et
al. 2016). Herrera és kutatocsoportja 2018-ban 44, 2022-ben 66 kajszifajta S-genotipusat irta le
Spanyolorszagban. A 2018-as kutatas eredményeként 43 0j fajtaban mutattak ki az S-allélokat, ebbdl 30
fajta dntermékenyiild allélokat hordoz. A 2022-es kutatas soran a vizsgalt fajtak koziil 47-ben talaltak
meg az Sc-allélt (Herrera et al 2018,2022). Torokorszagban 59 kajszifajtat vizsgaltak 2022-ben, ebbdl
17 torok, és 42 kiilfoldi fajtat. A torok fajtak kozott 11 Gj fajta volt, ebbdl 7 dntermékenyiils. A kiilfoldi
fajtak kozil is a legtobb ontermékenyiil6 volt, 28 a 42-bdl (Pinar et al. 2022). 2023 augusztusdban,
Spanyolorszdgban a hires nemesitd, Luther Burbank munkajanak eredményét, a japanszilva (P. salicina)
és a kajszi (P. armeniaca) keresztezésébol keletkezett ,,plumcot” -ot vizsgaltak. Ennek a keresztezésnek
a célja az dontermékenyiilés és a kajszihimlo rezisztencia tulajdonsagok szilvaba torténd atvitele volt. A
spanyolorszagi, japanszilva nemesitd program eredményeként létrejott tobb mint 600 magoncon
végeztek molekularis vizsgalatokat. 33 interspecifikus fajtanak vizsgaltak az S-genotipusat, koziiliik 30-

ban megtalaltak az ontermékenytilésért felelds Sc-allélt (Nicolas-Almansa et al. 2023).
3.7. A kajszihimlo eredete, jelentosége és molekularis hattere

A kajszihimld, vagy mas néven sarkavirus korokozoja, a plum pox potyvirus (PPV) a virusok
Potyviridae csaladjaba tartozik. El0szor Bulgariaban jelent meg, 1917-ben, szilvaiiltetvényekben.
Kajszifakon elészor kozel 20 évvel kés6bb, 1933-ban észlelték. A betegség gyorsan terjedt és komoly

karokat okozott a bolgar iiltetvényekben, de még igy is két évtizedig Bulgaria hatarain beliil maradt. A
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masodik vilaghaboru utan jelent meg el6szor Romaniaban, Jugoszlaviaban és Magyarorszagon. Az
1980-as évekre eljutott Europa minden orszagaba, és a Kozel-Keletre is. 1991-ben tiint fel eldszor
Amerikaban. Sokaig csak a szilvan okozott problémat, késobb jelent csak meg kajszin, dszibarackon €s
a legtdobb Prunus nemzetségbe tartozd csonthéjas gylimolesfajon (Németh 1994). Mandulafajtakon,
meggyen és cseresznyén nem okoz komoly kartételt, de ezeken a fajokon is kimutattdk mar a jelenlétét.
1993-ban Bordeauxban tartottak az EPPO (European and Mediterranean Plant Protection Organisation)
konferenciat, ahol a tagallamoknak be kellett szamolniuk a sarkavirus jarvany helyzetérél. Addigra
minden eurdpai orszagban komoly gondot okozott a virus, de vannak orszagok, ahol sikeriilt kiszoritani
a korokozot (Roy és Smith 1994). Az 1980-as évektdl 2010-ig tobb mint 10 milli6 euro kar keletkezett
a gylimolcsiiltetvényekben a sarkavirusnak koszonhetden (Zurianga et al. 2013).

A kajszihiml6 az egyik legelterjedtebb és legjelentdsebb betegség a virusos betegségek kozott.
Fo tlinetei a leveleken és a gylimolcson jelentkeznek. A levélen gylri alaki, sargaszold, elmosodott
sz€lu foltok jelentkeznek, a levélfonakon az erek sargaszoldre szinezddnek. A gyiimdlcson besiippedd
sargasbarna, gylrli vagy szabalytalan alaku rajzolatok jelennek meg, deformalt lesz a gyiimdlcs (7.
abra). A gylimolcshiisban vorosesbarna szovetrészek talalhatdak, a csonthéjon gy(ir(i alaku foltok
alakulnak ki. A virusfert6zésnek koszonhetden a fak allapota leromlik, visszamaradnak a fejléddésben, a

gylimolcsiik pedig eladhatatlan lesz (Glits és Folk 2007).

7. abra: A plum pox virus tiinetei a levélen és gylimolcson.

(Forras: Garcia és Cambra 2007)

A virus terjesztéséért elsdsorban a kiilonféle levéltetii fajok felelések. Ezek a virusvektorok
minden régioban el6fordulhatnak. Emellett a fert6zott szaporitdanyagnak is jelentds szerepe van a

sarkavirus terjesztésében (Lopez-Moya et al. 2000). A fert6zott anyandvényrél szarmazod
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szemzOhajtasok és vegetativ uton szaporitott alanyok is fert6zési forrasok lehetnek, ahogyan a beteg
novényekrdl szarmazd pollen és fertdzott magvak is. A kajszin a levéltetvek nem karositanak, a
virusatvitel az esetleges probaszivasokkor torténhet (Glits és Folk 2007).

A PPV genomja, a legtobb potyvirushoz hasonléan, egy egyszala ribonukleinsav molekula. Ezt
egy koriilbeliil 660-750 nm hosszusagu, és 12,5-20 nm szélességli, rugalmas, rad alaka fehérjeburok
veszi koriil. A virus RNS-e 9786 nukleotid hosszlisagl, az 5° végén egy terminalis fehérjével (VPg) és
egy poly-A farokkal a 3’ végén (Garcia €s Cambra 2007). A két végén két nem kodold régid helyezkedik
el (8. abra). Ezek kozott talalhato a leolvasasi keret, ami egy 355,5 kDa poliproteinné transzlalodik. Ez
a poliprotein utana feldarabolodik, 10 funkcionalis fehérjére (Myrta et al. 2006).

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 Kb
{ ] | 1 L] 1 1 1 1 1 J
& <& « v AAS - v v
VPg &= =An
P1 HC P3 6Ki Cl 6KzVPg-Nla Nib cpP
34K 51K 39K 6K 70K 6K 21K 27K §7K 36K
Protedz () Protedz(e) Helikéz Proteaz (v) Replikdz  Kapszid

8. abra: A plum pox virus genomi térképe. A fiiggéleges vonalak jelolik a feldarabolodasi
pontokat.
(Forras: Lopez-Moya et al. 2000)

A genom elrendezése a kiilonb6zé PPV valtozatokban megegyezik, de mind a nukleotid-, mind
az aminosav-sorrendben talaltak eltéréseket. Ezeknek az eltéréseknek a vizsgalataval tobb alcsoportot
alakitottak ki. Ot virustorzs teljes szekvencigjat ismerik mar a kutatok, ezek a D, M, C, EA, Rec, és W
neveket kaptak. A tovabbi torzsek teljes szekvencidjanak felderitése segitheti a virus filogenetikai és
molekularis hatterének a megismerését (Myrta et al. 2006). Az egyes torzsek elkiilonitésére régen foként
klasszikus modszereket hasznaltak, mint az izolatumok fizikai tulajdonsagainak vizsgalata, kiilonféle
levéltetvek altali terjesztési csoportok elkiilonitése és a gazdandvényekbdl kivont izolatumok
koncentracidja. Ezek a modszerek csak azt bizonyitottak, hogy a sarkavirus genetikailag igen valtozatos,
de valodi specifikus csoportokat nem tudtak kialakitani a segitségiikkel. A kovetkez6 probalkozasok mar
szerologiai vizsgalatokkal torténtek, azonban genetikailag elkiilonithetd csoportokat igy sem sikeriilt
alkotni. A molekularis genetikai technikdk fejlédése ebben a kutatasban is 0j eredményeket hozott.
Segitségiikkel kialakitottdk a fentebb emlitett csoportokat, és megrajzoltdk a plum pox virus
filogenetikai torzsfajat (Candresse és Cambra 2006). A poliprotein hasadasaval keletkez6 fehérjéknek
mind mas-mas szerepiik van a virus miikodésében. A virus sejtrol-sejtre torténd mozgasaért a CI fehérje
felelds. A HCPro fehérjérol mutattak ki elsdként, hogy a névények védelmi mechanizmusait megzavarja.

Ez a fehérje sziikséges a virus levéltetvekkel valo terjedéséhez is, mégpedig annak koszonhetéen, hogy

19



egy hidat képez a levéltetii sziro-szivo szajszerve és a virus fehérjeburka kozott. A CP fehérje alakitja
ki a fehérjeburkot a virus RNS koriil.
A virus virulenciaja tobb tényez6tol is fiigg. A virus azon képességétdl, hogy a gazdandvényt

hasznélva szaporodni és terjedni tudjon, a ndvény 0sztonods, és virus-indukalt védelmi mechanizmusait
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sejtekben megkezdddik a virustermékek képzodése és felhalmozodasa. A HC fehérjérdl feltételezik,
hogy a névények természetes védekezését gatolja, de ennek a gatlasnak a hattere még nem ismert
(Lopez-Moya et al. 2000).

Szamos kutatds foglalkozott a PPV-vel fert6zott novények fiziologiai és biokémiai
vizsgalataval. Ezek a vizsgalatok kimutattak, hogy a fert6zott ndvényekben az antioxidans anyagok
egyensulya felborul, ami oxidativ stresszhez vezet. Ennek hatasara lipidperoxidacié és fehérjeoxidacio
zajlik a sejtekben. A fert6zott levelekben felhalmozodik a H»O,, és lecsokken az antioxidans enzimek
mennyisége a kloroplasztiszban. Az antioxidans enzimeknek a H,O, egyensuly fenntartasaban fontos
szerepiik van, ha a koncentracidjuk lecsokken, a hidrogénperoxid a sejtplazmaba aramolhat. A
virusfertézés hatasara a fotoszintézisben szerepet jatszd fluoreszcens paraméterek is megvaltoznak.
Emellett a kloroplasztiszok struktiraja is megvaltozik. A fertdzott levelekben kevesebb kloroplasztiszt
mutattak ki, mint a kontroll névényekben, és ezek a kloroplasztiszok deformaltak, a tilakoidmembran
¢és a keményitotartalom redukalodasanak kovetkeztében. A fertdzés gatolja bizonyos fehérjék szintézisét
is, mint példaul az aldolaz és ADP-gliikkdz pirofoszforilaz. Ezek a fehérjék kulcsfontossaguiak a
szénhidratok lebontasaban. A sarkavirus fert6zés foként a fotoszintézist és a szénhidrat lebontast gatolja,
ezzel jelentdsen legyengitve a gazdandvényt (Clemente-Moreno et al. 2014).

A védekezés egyetlen modja a megeldzés. Virusmentes szaporitdbanyag hasznalataval kell
telepiteni az iiltetvényt, ehhez a szaporitdbanyagot és az anyanovényeket is tesztelni kell. A szilva és
Oszibarack-iiltetvényekben, ahol a levéltetvek virusvektorokként jelen lehetnek, a levéltetvek ellen
feltétleniil védekezni kell. Ha a virus egy ndvényen megjelenik, a beteg fat meg kell semmisiteni (Glits
és Folk 2007). Azonban a megsemmisités sem tokéletes megoldas az iiltetvény tobbi fainak
megvédésére, mert jelentds id6 telik el a fertdzés és a tiinetek megjelenése kozott. igy az iiltetvényben
1év6 beteg ndvény fert6zési forrasként szolgalhat, anélkiil, hogy a termeszt6 észlelné a fertézést (Zuriaga

etal. 2013).
3.8. A plum pox virus Kimutatasa

A virus kimutatasa mind a szaporitéanyag eldallitasakor, mind az {iltetvény vizsgéalata soran
fontos. Hagyomanyosan a tiinetek vizsgalataval allapitottdk meg egy ndvényrdl, hogy fert6zott-e.
Azonban nem minden esetben jelentkeznek kiilsé tlinetei a virusfertézésnek, ezért laboratoriumi
tesztekre van sziikkség a fertézés kimutatdsahoz. A laboratoriumi tesztek elsé 1épése a megfeleld

mintagy(ijtés. A tiineteket mutatd fakrol kdnnyebb mintat szedni, ebben az esetben mind levelet, mind
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termést szoktak gyijteni. A tlinetmentes novényekrdl 5 kifejlett hajtast, vagy 10 kifejlett levelet
gyljtenek be novényenként. Emellett viragokbodl, gyiimdlcsokbol és a gylimolesok héjébol is szoktak
mintat venni. Kialakitottak egy Eurdpai Protokollt a PPV kimutatasara és azonositasara. Az eldirt
modszerbe beletartozik a bioldgiai allapotvizsgélat, a szerologiai vizsgalat és a molekuléris azonositas.
Mindezeket a technikdkat pontosan meghataroztak a protokollban (Garcia és Cambra 2007).

Mar 1991-ben léteztek molekularis mddszerek a sarkavirus kimutatasara. Ekkorra mar harom
himldvirus szekvenciaja ismert volt, ezek alapjan a kutatok primereket terveztek PCR-alapt analizishez.
A mintékat bizonyitottan virusfertdzott iiltetvényekbdl gyiijtotték, feldaraboltak és kémiai Giton kivontak
a virus RNS-ét. Ezutan egy polimeraz lancreakcioval amplifikaltak és felszaporitottak. A PCR-terméket
gélen futtatva vizsgaltak. Ezt a modszert tovabb tokéletesitve, egy gyors és megbizhatd technikat
alkottak a PPV azonositasara (Wetzel et al. 1991). Bar a PCR-alapt technikak a legmegbizhatobbak,
tobb egyéb modszert is kidolgoztak a kutatdk a virus azonositasara, példaul szeroldgiai vizsgalatokat,
blot médszer. Ma mar az egyes virustorzsek azonositasa is konnyen lehetséges, 1éteznek specifikus
molekularis technikak mind a hat ismert torzs kimutatasara (Garcia és Cambra 2007). Japan kutatok
megalkottak egy terepen is hasznalhat6, immunokromatografian alapulod, azonosité felszerelést, a virus
gyors kimutatasara. A technikat egyszeri hasznalni, és minddssze 15 perc alatt eredményt is mutat
(Maejima et al. 2014).

A betegség lekiizdésének a leghatékonyabb moddja a rezisztens fajtdk nemesitése. Ennek
koszonhetéen a betegséggel szembeni ellenallésag lett az egyik legértékesebb tulajdonsag a
kajszinemesitok szemében. A rezisztens fajtak kialakitasa azonban egy hosszu és bonyolult folyamat.
Ma mar azonban szamos molekularis modszer all a nemesitok rendelkezésére, mind a rezisztencia
hatterének megismeréséhez, mind a rezisztens fajtdk azonositdsdhoz (Garcia és Cambra 2007).

A novényeknek két fo védekezési modjuk van a koérokozok ellen. Vagy eltlirik a korokozod
kartételét, vagy teljesen megakadalyozhatjak azt. Az els6 eset a tolerancia. Err6l akkor beszélhetiink, ha
andvény eltiiri a kartételt, a kondicidja leromlasa nélkiil. Ekkor a kérokozo behatol a névénybe, de nem
jelentkeznek tiinetek, és a novény semlegesiti a korokozot. A rezisztencia soran a novény ellenall a
koérokozonak, gatolja a fertézést (Mauricio et al 1997). A gazdandvények rezisztencia tulajdonsagat
rezisztenciagének kodoljak. Ezek a gének azonban az egyes kdrokozok kiilonbozo fizioldgiai rasszaival
szemben eltérden viselkedhetnek (Glits és Folk 2007). A rezisztenciat Van der Plank két kategdriara
bontotta: horizontalis és vertikalis rezisztenciara. Horizontalis rezisztencia esetén a novényfajta ellenall
a korokozo 0Osszes fiziologiai rasszaval szemben. Vertikalis rezisztencia esetén csak az egyes
meghatarozott korokozorasszokkal szemben mutat rezisztenciat a gazdandvény (Politowski és

Browning 1978).
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3.9. A rezisztencia molekularis hattere

A kajsziban a plum pox virus rezisztenciaért felelés lokuszt a kapcsoltsagi térkép elsd
csoportjanak a szubtelomerikus részére térképezték. Ezt a régiot leszikitették egy koriilbelill 196
kilobazispar hosszsagu szakaszra, és elnevezték PPlres-l0kusznak. A kutatok tobb molekularis
modszer segitségével igyekeztek kimutatni a régidoban a rezisztenciaért felelos gént. Ehhez régebbi
kutatasok eredményeit vették alapul. Ismert tény, hogy a rezisztenciaért egy dominans allél felel, és a
kiilonféle fajtakban megtalalhaté rezisztenciagének egy kozos 6stdl szarmaznak (Zuriaga et al. 2013).

A PPVres 16kuszban hat, a kajszihiml6 fertdzéssel kapcsolatos gént mutattak ki, ParP-1-t6l
ParP-6-ig. A rezisztenciaért ezek koziil két gén felel, a ParP-3 és ParP-4 gének. Ezek a gének MATHd
fehérjéket kodolnak, ezért a két gént ParPMCI és 2-nek (Prunus armeniaca PPVres MATHdA-
containing) nevezték el (Zuriaga et al. 2018). A MATHd (meprin and TRAF-C homology domain) gének
altal szintetizalt fehérjék a Potyvirus-ok mozgasaért felelések. Ezeknek a géneknek a gatlasa a virusok
mozgasanak akadalyozasdhoz vezet (Cosson et al 2010). A Prunus fajokban is a MATHd fehérjék
szintézisének gatlasa all a virusrezisztencia hatterében. Ez azonban csak az egyik bizonyitott komponens
a rezisztencia kialakitdsdban, a rezisztencia teljes komplex molekularis hatterét még nem sikeriilt
megismerni (Rubio et al. 2015).

A ParPMCI génnek 1, a ParPMC2 génnek 15 valtozatat kiilonboztetik meg. A két gén
nagymértékben hasonlo, 87,5%-ban egyezOséget mutat. A fogékony és rezisztens PPVres 10kuszainak
szekvencidit 6sszehasonlitva megallapitottak, hogy egy, a ParPMC2 génben taldlhaté mutacio all a
rezisztencia hatterében. A ParPMC2 gén masodik exonjaban talalhato egy 5 bazispar hosszusagu delécio
(9. abra). A fogékony ¢s ellenalld fajtakban megvizsgaltak a PPV fert6zés hatasara expresszalodo
kiilonb6z6 géneket, és kimutattak, hogy a mutalddott 16kuszban joval alacsonyabb a biologiailag aktiv
anyagok kifejezodése, mint az eredeti lokuszban. A nem mutalddott 16kuszt hordozo fogékony fajtakban
793 kiilonbozo génkifejez0dést mértek, mig a rezisztens fajtakban csupan 23-at. A mutacio
kereteltolodassal jar, és ennek kovetkeztében egy korai STOP kodon jelenik meg a leolvasasi keretben.
Ez a terminacios jel blokkolja a gének kifejezodését. A PPV fert6zés soran ennek a régionak a génjei
nem fejezédnek ki, igy nem torténik kartétel a sejtekben a bioldgiai anyagok hatasara. Ezek a vizsgalatok
igazoltak, hogy a rezisztens fajtakban a mutalodott ParPMC2 gén felelés az ellenallosag molekularis

hatteréért (Zuriaga et al. 2018).
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9. abra: A kajszi PPVres 16kusza. Kiemelve a MATHd kodolo régioban talalhatd ParPMCI
(ParP-3) és ParPMC?2 (ParP-4) gének. A ParPMC?2 génben talalhat6 delécio *-gal van jeldlve.
(Forras: Zuriaga et al. 2018)

3.10. A rezisztencia oroklodése

Az utébbi évtizedekben kiemelt fontossagl tulajdonsag a nemesitdk és termesztok szamara az
Uj kajszifajtakban a sarkavirus rezisztencia. Ehhez azonban meg kellett ismerni ennek a tulajdonsagnak
az oroklodéseét. A 1990-es évek végén, és a 2000-es évek elején tobb kutatas is indult a PPV rezisztencia
oroklodésének vizsgalatara. Ezek soran fogékony és rezisztens fajtakat kereszteztek, kiilonféle
kombinaciokban. Egy spanyol programban 291 hibridet allitottak eld és fertdzték meg kajszihimld
virussal, hogy kideritsék rezisztensek vagy fogékonyak-e. A magoncokat fertdézés utan a virustiinetek
szemrevételezésével, és ELISA teszttel vizsgaltak, hogy kimutassak a virusfertézést. A fogékony x
fogékony keresztezésekbol sziiletett magoncok mind fogékonyak lettek. A fogékony x rezisztens
keresztezésekbol, csupan 45% volt fogékony, 13% tolerans és 42% rezisztens fajta keletkezett. Ennek a
keresztezésnek a reciprok keresztezésébdl (rezisztens x fogékony), ahol a fogékony fajta volt a
pollenado, hasonlo eredmények sziilettek, azzal a kiilonbséggel, hogy ennél a keresztezésnél a tolerans
fajtak aranya mindossze 2% volt. A két rezisztens fajta keresztezésébdl létrejott magoncok 71%-a
rezisztens, 25%-a fogékony volt. A fennmarad6 4% toleransnak bizonyult a tesztek soran. A kutatdsban
megfigyelték, hogy néhany fajtanal csak hosszabb vegetativ idGszak elteltével jelentkeztek a
virusfertdz¢Es tiinetei. A program eredményei alapjan a kutatok azt feltételezték, hogy a rezisztenciat egy
dominansan 6roklodo gén valtja ki (Dicenta et al. 2000). Egy késobbi kutatasban ujabb keresztezéseket
hajtottak végre gordg kutatok, 1178 hibridet 1étrehozva. A kutatast tobb kutatd hipotézisére alapoztak.
Ekkoriban még nem volt bizonyitott, hogy a rezisztenciat egy, kettd vagy harom gén alakitja-e ki. Erre
a kérdésre adtak meg a vélaszt 2008-ban. A keresztezések utan természetes és mesterséges modon is
megfert6zték a magoncokat, levéltetvekkel, illetve fertdzott riigyek szemzésével. Ezutan a hibrideket a
PPV-re erésen fogékony GF-305 alanyokra oltottak. A hibridek kiilsé vizsgalata utan itt is szerologiai
modszerekkel vizsgaltak a fertdzés jelenlétét a ndvényekben. A kiilonbdzo keresztezési kombinaciokbol

szarmazo hibridek fogékonysagi és ellenallosagi aranyai megkozelitleg ugyanazok voltak, mint a
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spanyol kutatasban. Tovabbi tudatos keresztezésekkel bebizonyitottak, hogy a rezisztencia hatterében
allo gén tényleg dominansan 6roklddik. A rezisztens sziilok zome heterozigota volt, egyediil a “Stella’
fajta bizonyult homozigdta rezisztensnek. A kutatas soran kimutattdk, hogy a rezisztencia bizonyos
fajtakban lassan, idOvel alakul csak ki. Ezeken a fajtdkon megjelentek a virus tiinetei, de néhany
tenyésziddszakkal kés6bb a tiinetek eltiintek, és a levelekben mért viruskoncentracid is jelentdsen
lecsokkent (Karayiannis et al. 2008).

Az eurodpai kajszifajtak tobbsége fogékony a sarkavirusra. E16szor az észak-amerikai ‘Stella’ és
‘Stark Early Orange’ fajtak bizonyultak rezisztensnek az 1980-as években. Azota tobb amerikai és
kanadai rezisztens fajtat talaltak a kutatok. Ezek a fajtak képezték az els6 eurdpai rezisztencianemesitési
programok alapanyagat. A kajszifajtak genetikai valtozatossaganak vizsgalataval kimutattak, hogy az
ellenall6é amerikai fajtak bar ugyanugy Kinabol szarmaznak, genetikajukban messze allnak az eurdpai
fajtaktol (Karayiannis 2006a). Az észak-amerikai fajtak azonban tobb tulajdonsag tekintetében is
elmaradnak az eurdpai termesztok és fogyasztok igényeit6l, példaul gyenge gylimolesmindségiikkel,
onmeddéségiikkel vagy a fokozott hideghatas igényiikkel. Ezek a tulajdonsagok megakadalyozzak a
kozvetlen termesztésbe vonasukat Eurdpaban. Az 1980-as években Europa-szerte tobb nemesitési
program is indult az eurdpai elvarasoknak megfelelé mindségl, rezisztens fajtak eldallitasa érdekében
(Martinez-Gomez és Dicenta 2000). A programokat neheziti, hogy a kajszihimlévirusnak szamos torzse
van, amelyek kiillonb6z6 virulenciat mutatnak. Emellett az egyes kajszifajtak sem ugyanugy reagalnak
a kiilonboz6 virustorzsek altali fertézésekre. Példaul az Amerikaban rezisztensként ismert ‘Harcot’ és
‘Goldrich’ fajtdk gorogorszagi kisérletekben el6szor fogékonynak, késobb toleransnak mutatkoztak a

sarkavirusra (Bassi és Audergon 2006).
3.11. A rezisztencianemesités jelenlegi helyzete

Gorogorszag az egyik legnagyobb kajszitermesztd orszag volt, de a plum pox virus elterjedése
komoly visszaesést okozott az orszag termelésében. A f6 helyi fajtak mind fogékonyak voltak a virusra,
ezért a gorog nemesitoknek hasonld gyiimolcsmindségi, de rezisztens j fajtakat kellett eldallitaniuk.
Az 1980-as években indult, NAGREF-Pomologiai Intézmény nemesitési programjaban elsGsorban
hagyomanyos nemesitési technikakat hasznaltak, kasztralast, kézi beporzast és szabad beporzast is.
Ezekhez a keresztezésekhez helyi gorog fajtakat, és rezisztens, kiilonb6zo kedvezo tulajdonsagu észak-
amerikai fajtakat hasznaltak. A ‘Goldrich’ fajtat a gyiimolcsmérete, a ‘Harcot’ fajtat a kivalo izi és
feddszinli gyiimdlcse, a ‘Sundrop’ fajtat pedig a kiemelkedd gyiimolcshozama miatt valasztottak
szlilofajtanak a kombindciokhoz. A keresztezésekbdl szarmazo tobb mint 3000 magoncot elvetették és
kiilonb6z6 modon vizsgaltak a rezisztenciagén beépiilését. Tobb vegetativ idoszakon keresztiil figyelték
a tlinetek megjelenését, a tiineteket nem mutatd magoncokat fertdzott alanyokra oltottak. A hibrideken
ELISA teszteket végeztek a virusfertdzés meglétének vagy hianyanak bizonyitasara. Emellett a hibridek
gylimolcshozamanak és gylimolesmindségének az értékelése is zajlott a teriileten. A program

végeredményeként tobb rezisztens fajtat sikeriilt eldallitani, de a magas hideghatds-igény és az
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onmeddéség tovabbra is gondot okozott az 0j fajtakban (Karayiannis és Mainou 1999). A programban
késobb 11 technologidkat is hasznaltak a nemesitési folyamat megkonnyitésére, példaul a mesterséges
fertézést. Az 1980-as évektdl 2006-ig tobb mint 7000 hibridet allitottak eld, és a keresztezések soran a
rezisztencia tulajdonsag 6roklddésének megértésében is eldrelépések torténtek. Ennek a programnak az
eredményei a ‘Pandora’ és ‘Lito’ fajtdk (Karayiannis 2006b).

Csehszlovéakiaban, a Lednicei Egyetem Kertészeti Tanszékén zajlott egy jelentds nemesitési
program. Bar Csehszlovakiaban a kajszihiml6 virus elterjedt, a szaporitéanyag-el6allitdé anyatelepeket
sikeriilt sokaig virusmentesen tartani. Emellett azonban fontos volt az ellenallo fajtak nemesitése is. A
gordg nemesitdi programhoz hasonldan, a csehszlovak kutatok is 10 rezisztens amerikai fajtat
kereszteztek a cseh termesztOk szamara értékes helyi fajtakkal. Ebben a programban a hagyomanyos
szerologiai vizsgalatok mellett mar biotechnologiai modszereket is alkalmaztak (Polak 1994).

Spanyolorszagban 12 kajszifajtat vizsgaltak a helyi PPV torzsek elleni rezisztencia tekintetében
ellendrzott koriilmények kozott a D torzzsel fertézve. A fertézott ndvényeket zart iiveghazakban
helyezték el és tartottak megfigyelés alatt. A tiinetek megfigyelése mellett itt is ELISA teszteket végeztek
a viruskoncentracid kimutatasara. A kisérlet eredményeként a 12-bol nyolc fajta rezisztensnek, négy
fajta fogékonynak bizonyult a PPV-D fertézésre (Martinez-Gomez és Dicenta 2000).

A fogékony és rezisztens fajtak kozotti genetikai kiilonbség ma mar ismert. A kajszifajtak
PPVres-16kuszaban, a MATHd fehérjéket kodoldo ParPMC2 génben taldlhaté 5 bazispar hosszusagu
delécio felelds a rezisztencia kialakitasaért. A molekularis markerezési moédszerek fejlodésével ennek a
génnek az azonositdsa is egyszeriibb és hatékonyabb lett. A hagyomdanyos fertdzeési és kimutatasi tesztek
jelentésen lassabbak és dragabbak, mint a molekularis laboratériumi vizsgalatok. A hagyomanyos,
iiltetvényben zajlo rezisztenciavizsgalat 3-4 évet vesz igénybe, mig a csirandvényekbol kivont DNS-sel
¢és molekularis markerekkel akar két nap alatt tobb szaz mintanak lehet meghatarozni a ParPMC2 alléljat
(Polo-Oltra et al. 2020). A primereket a ParPMC?2 génben talalhaté masodik intronrégioé azonositasara
tervezték (10. abra). A ParP-4 F_alleleS primer a fogékony allélt amplifikalja, mig a ParP-4 F_alleleR a
deléciot tartalmazo rezisztens allélt. A DNS-kivonas utan egy PCR-t végeznek el a specifikus
primerekkel, és a PCR-terméket agaroz gélen futtatjak. A gélen akkor jelenik meg fragmentum az egyes
mintaknal, ha az adott allél megtalalhato benniik. A primerek fejlesztésekor vizsgalt rezisztens fajtakban
mind a két allél megjelent, ez azt mutatja, hogy mind heterozigotak erre a tulajdonsagra. A fogékony

fajtakban a rezisztens allélt amplifikalo primerrel nem keletkezett PCR-termék (Zuriaga et al 2018).
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10. abra: A ParP-4 gén szekvenciija, és a rezisztenciaért felelés 5 bazispar hosszisagu
delécioé azonositasahoz fejlesztett primerek kotddési helye. A deléciot a zold téglalap jelzi a
rezisztens allélban. A kékkel és pirossal jelolt nyilak a forward, a fekete nyilak a reverz primereket
jelolik.

(Forras: Zuriaga et al. 2018)

3.12. Modern molekularis modszerek a nemesitésben

A hagyomanyos szelekcios nemesitési modszerek egyik f6 problémaja a kornyezeti tényezok
befolyasolo hatasa, és a rendkiviill hosszii munkafolyamat. A hagyomanyos nemesitésben a
tulajdonsagok 6roklodését fenotipusos vizsgalatokkal monitorozzak, igy foként a fasszara novényeknél
évekbe telhet, mire ezek a tulajdonsagok megjelennek. Ennek kdszonhetéen egy uj fajta eldallitasa akar
tobb évtizedig is eltarthat. A molekularis modszerek ezekre a problémakra adnak tokéletes megoldast.
A molekularis nemesités alatt azokat a nemesitési programokat értjiik, amelyek soran DNS-alapu
azonositasi technikakat hasznalnak a tulajdonsagok kovetésére a keresztezések soran (Rafalski és
Tingey 1993).

A fenotipusos tulajdonsagok a novények megfigyelhetd, vagy miuszerekkel vizsgalhatod
tulajdonsagai, mig a genotipusos tulajdonsdgok az egyed DNS-ben kodolt tulajdonsagai. A
tulajdonsagok lehetnek kvalitativ és kvantitativ tulajdonsdgok. A kvalitativ tulajdonsagok kdénnyen
azonosithatoak, mind a genetikai kodoltsdguknak, mind a kifejezddésiiknek kdszonhetden. A kvantitativ
tulajdonsagok igen valtozékonyak, és az iddjarasi koriilmények is befolyasoljdk a kifejezddésiiket.
Ezaltal a fenotipus alapu vizsgdlatok nem megbizhatéak az egyes fajtak genotipusanak
meghatarozasaban. Ezért a kutatok olyan moddszereket kezdtek kidolgozni, amelyek megbizhatéan
elkiilonitik a kiilonboz6 genotipusu fajtakat és segitik az egyes tulajdonsagok kovetését. igy sziilettek
meg eldszor a fehérje-alapu, késobb a DNS-alapti ndvénynemesitési technikak (Singh és Singh 2015).
A markerek az egyik legfontosabb elemei a molekuldris alapi nemesitésnek. Segitségiikkel
azonosithatunk, feltérképezhetiink, megjeldlhetiink és akar beépithetiink bizonyos géneket. Ahogy egyre
tobb gazdasagilag fontos tulajdonsag azonositasara terveznek markereket, ugy lehet egyre tobb
novényfaj kiilonbozo tulajdonsagait nyomon kdvetni (Ranade et al. 2001). A DNS-alapi markerek a

kiilonbo6z6 fajtak genomjainak valtozatait mutatjak ki. A markerek DNS-szakaszok, amelyek a genom
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nem kodolo és kodolo régioiban is lehetnek, és az egyed minden sejtjében megtalalhatoak. Ezek a DNS
szakaszok alkalmasak fajok, fajtdk, populacidk, és egyedek elkiilonitésére. A molekularis markerek
térképet, restrikciés endonukledzok hasznalatdval. Az 1980-as években a humén genetikdban ismerték
fel a kiilonb6z6 egyének azonos genomi régioibol, restrikciés endonukleazokkal nyert fragmentumok
polimorfizmusat. Ezeknek a fragmentumoknak a méretkiilonbségeit gélelektroforézissel ki lehet mutatni
(Singh és Singh 2015).

Az elektroforézis az 1960-as évek ota elengedhetetlen kelléke a molekularis vizsgalatoknak. A
technologia kidolgozasanak kezdetén sziirOpapirt, késébb pedig keményitd gélt hasznaltak kozegként.
Igazan hatékonynak az agar6z gél bizonyult (Johansson 1972). A gélt egy specialis kadba ontik, és
zsebeket alakitanak ki a folyékony gélben egy ugynevezett fési segitségével. Ha megdermed a gél,
eltavolitjak a fésit, és pipettaval a zsebekbe juttatjak a DNS-mintakat. A mintakhoz egy szines festéket
kevernek, hogy nyomon lehessen kovetni a késébbi mozgasukat. Ezutan a kadban egy elektromos mez6t
képeznek, az elektromos térben a negativ toltéstt DNS-molekulak a pozitiv t6ltés felé vandorolnak. A
kiilonb6z6 méretli molekulak szétvalnak a gélben. A kisebb molekuldk adott idé alatt nagyobb
tavolsagot tesznek meg, mint a nagyobb molekuldk (Lee et al. 2012). A mintakat leggyakrabban UV-
fényben foszforeszkald etidium-bromid festékkel jeldlik meg. Ezutan a gélrdl egy fotot készitenek, UV-
fény hasznalatdval, igy kirajzolodik a mintazat a gélen. A gélen egy ismert hosszisagu fragmentumokat
tartalmazo ,létrat” is futtatnak, ezzel megkonnyitve az ismeretlen fragmentumhosszisagok
meghatarozasat az egyes mintaknal (Green és Sambook 2019b).

Ma mar szamos kiilonb6z6 markerezési technoldgia alakult ki a kiilonbozo igényeknek
megfelelden (Singh és Singh 2015). A ndvényfajtol és az alkalmazids modjatol fliggéen szdmos
szempontnak kell megfelelnie egy markernek. Ezek a tulajdonsagok példaul: a genomban gyakran
eloforduljon, megismételhetd legyen, polimorfikus legyen, kodomindnsan 6roklodjon a homo és
heterozigotak elkiilonitése érdekében, kdnnyen és gyorsan vizsgalhato legyen, kis mennyiségli mintabol
is el lehessen végezni a vizsgalatot, és a vizsgalati mddszer és a marker megalkotasa ne legyen tul
koltséges. Ha egy marker mindegyik tulajdonsaggal rendelkezik, akkor idealis a hasznalatra, azonban
olyan marker nem létezik, amelyik mindegyik fent emlitett szempontnak megfelel, a vizsgalat célja donti
el, melyik a legalkalmasabb. A markerek a kimutatds alapjan két csoportba sorolhatdak: hasitason
alapul6 és PCR-alapi markerekre (Jiang 2013).

A legjelentdsebb hasitas alapi markerezési modszer az elsdként leirt RFLP, vagyis a restrikcios
fragmentumhossz polimorfizmuson alapul6 technika (Ramesh et al. 2020). A PCR-alapti markereket
nukleotidsorrendii primereket hasznalnak. Ezek a primerek adjak az egyes marker rendszerek alapjat, és
a kiilonbdz6 markerek kiilonbozo primereket igényelnek (Singh és Singh 2015).

crer

dolgoztak ki. A feltalaldja, Kary Mullis 1993-ban Nobel-dijat kapott a modszerért. A technologia a
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nukleinsavak meghatarozott szakaszainak felszaporitasara szolgal, és hasznalatdval a bioldgiai
kutatdsok nagyban felgyorsithatoak. Ez egy in vitro mddszer, ami a sejtekben természetes modon
végbemend DNS-replikaciot utdnozza (Gyorgy 2018). A reakcidhoz két oligonukleotid primerre van
sziikség, amelyek a DNS-szal megfeleld szakaszadhoz kotddnek. Az egyik primer az 5°, a masik a 3’
végéhez kot a felszaporitani kivant szakasznak. A felszaporitasért a novényekben is megtalalhat6 DNS-
polimeraz enzim felel. A falszaporitott szakasz mintaként szolgél a kovetkezd felszaporitashoz, igy egy
lancreakcid indul be, ahol a DNS szakaszok szama exponencialisan nd. A mddszer elénye, hogy kis
mennyiségli DNS-minta is elég hozza, a lancreakcionak kdszonhetéen. Egy reakcio tobb ciklusbol all,
minden ciklusban a DNS-szal denaturalodik, a primerek kdtddnek, €s megtorténik a felszaporitas (Erlich
1989). A denaturacio 90 és 95 °C kozott kovetkezik be, ez a homérséklet azonban til magas volt az elsé
kisérletekben hasznalt E. coli baktériumbdl izolalt polimeraz enzim szamara, igy minden ciklus utan 4j
enzimeket kellett adni a reakcidhoz. Késobb felfedezték, hogy a Thermus aquaticus baktériumfaj DNS-
polimeraz enzime (7aq polimeraz) magasabb hoétiiréssel rendelkezik, ennek kdszonhetéen tobb cikluson
keresztiil is miikodoképes marad. A masodik 1épésben a hdmérsékletet 45 és 65 °C kozé csokkentik, a
primerek kotdédéséhez. A harmadik 1épésben jra felemelik a hdmérsékletet 72 °C-ra, a polimeraz enzim
miikodéséhez sziikséges optimalis h6fokra (Joshi és Deshpande 2011). A reakcionak hat 6 komponense
van: a DNS minta; egy hoétiré DNS-polimerdz enzim; a két oligonukleotid primer; nukleotid-
trifoszfatok (dNTP), amelyeket a polimeraz enzim az j DNS-szalba épit bele; egy puffer, ami a
reakciohoz sziikséges optimalis koriilményeket biztositja €s az enzim miikodéséhez elengedhetetlen
Mg** ionokat biztositd MgCl.. Ma mar a teljes folyamatot automatizaltak PCR késziilék hasznalataval,
igy egy gyors és megbizhat6 eleme lett a DNS vizsgalati modszereknek (Green és Sambrook 2019a). A
PCR-technika rendkiviil sokoldaluan felhasznalhato, kiilonboz6 genetikai kutatdsokhoz. Ilyen
felhasznalasi modok példaul: mutaciok kimutatdsa, gének izolaldsa, DNS-ujjlenyomat készitése,
bakterialis és viralis fertozések kimutatasa, ivar meghatarozasa €s transzgénikus éldlények ellenérzése
(Gyorgy 2018).

A molekularis markereknek koszonhetden a nemesitési folyamat gyorsabb, biztosabb ¢és
egyszer(ibb lett. A MAS (marker assisted selection) megoldotta a fenotipusos vizsgalatokbol adodo
problémakat. A markereket els6sorban az ugynevezett speed-breeding soran €s a visszakeresztezéses
nemesités soran hasznaljak, a beépitendo tulajdonsagot kodold gén kovetésére (Samantara et al. 2021).

Napjaink egyik legmodernebb nemesitési technoldgiaja az tigynevezett speed-breeding, vagyis
gyors nemesités. Ezt eldszor 2003-ban irtak le amerikai kutatok, a gabonanemesités felgyorsitasanak
modszereként. A technoldgia pontos protokollja még mindig kidolgozas alatt all szamos novényfaj
esetében. A modszer alapja a lehetd legoptimalisabb in vitro koriilmények biztositasa, a fényviszonyok,
hémeérséklet és nappalhossz szabalyozasaval. Ezzel leroviditheté a nemzedékek idotartama, és elérhetd
a minél korabbi virdgzas, a minél hamarabb elvégezheto keresztezések érdekében. Emellett a nemesitési
program szempontjabol értékes tulajdonsagokat folyamatosan monitorozzak molekularis markerezési

modszerekkel (Ahmar et al. 2020). A gyiimolcsfak zome hossza juvenilis szakasszal rendelkezik a

28



viragzas és maghozas el6tt. Ezért ezeknél a fajoknal a generacio lerdviditése kiemelt fontossagt. A
speed-breeding technikak alkalmazéséaval rovidithetd az egyes fajtak viraghozasi ideje a koriilmények
optimalizalasaval és a fotoperiodus szabalyozdsaval. (Samantara 2021) Igazan révid juvenilis szakaszt
azonban csak transzgénikus novények hasznalataval tudtak elérni. Az alméanal sikeresen tiz honapra
roviditették a virdghozés idejét 6t év helyett, a gesztenyénél pedig két évre hét év helyett. Ezzel a

modszerrel az 0j fajtak eldallitdsa drasztikusan felgyorsithato (van Nocker és Gardiner 2014).
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4. ANYAG ES MODSZER

4.1. Novényanyag

Akisérlet soran dr. Gutermuth Ad4m nemesitd hibridjeit vizsgaltuk. A hibridek és kontrollfajtak
egy gyurdi termesztd és nemesitd iiltetvénybél (47.382944, 18.743098) szirmaznak. Osszesen 18
egyedrdl gyljtottiink mintat, ezek koziil 15 fajtajelolt, és harom kontrollfajta (1. tdblazat). A szdmmal
jelolt nyolc fajtajeldlt egy korabbi nemesitési programbol szarmazik (Genetika és Novénynemesités
Tanszék, Budapesti Corvinus Egyetem). Ezek mellett hét gytir6i magoncot is megvizsgaltunk, amelyek
Fazekas Marton mucsi kajszitermesztd iiltetvényébdl szdrmaznak. Az idegentermékenytil6 ‘Bergerouge’
fajta gyiimolesébdl gyljtott magokat vetették el és nevelték fel, majd 2019-ben a gyurdi iiltetvényben
eltelepitették Oket. Ezen magoncok sziilokombinaciojanak csak az egyik fele ismert biztosan, a
pollenad¢ lehet ‘Kioto’, ‘Pinkcot’, ‘Bergeron’ és ‘Spring Blush’ fajta. A harom kontroll fajtanak ismert
a termékenyiilési viszonya és a PPV rezisztenciaja. A kontrollok koziil mindharom bizonyitottan PPV
rezisztens fajta (CEP-Innovation) A ‘Sefora’ és ‘Bergeval’ kontroll fajtak 6nmeddéek, a ‘Congat’ fajta
onmeddé (CEP-Innovation). A hibridek és a magoncok 3 évesek voltak a mintagyiijtéskor, és
folyamatos fenologiai vizsgalatokkal szelektaljak ket a kajszihimlé megjelenése alapjan. A kisérletre
kivalasztott fajtak egyike sem mutatta a betegség tiineteit, valamint gyiimdlcsmindségiik és egyéb

tulajdonsagaik alapjan értékesnek talalta dket a nemesito fajtabejelentésre.
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1. tablazat: A kisérlet soran vizsgalt fajtajeloltek és kontroll fajtak a sziildkombindcioikkal. Az o.p.
(open pollination) szabad megporzést jelent, ezeknél a fajtdkndl csak a pollenfogadd sziil6fajta
ismert.

(Forrds: sajat tabldzat, kontroll fajtik: CEP-INNOVATION'??)

Sorszam | Név Pedigré

1 47/20 ‘Harostar’ x ‘Orangered’ fajtajelolt

2 49/42 ‘Harostar’ x ‘Pinkcot’ fajtajelolt

3 Guro6i magone 29 ‘Bergarouge’ o.p. fajtajelolt
rezisztens €s

4 ‘Bergeval’ ontermékenyiild
kontroll!

5 48/1 ‘Harostar’ x ‘Orange red’ fajtajelolt

7 Gyurdi magonc 18 ‘Bergarouge’ o.p. fajtajelolt

8 24/55 ‘Pannonia’ x ‘Orange red’ fajtajelolt
rezisztens és

9 ‘Sefora’ ontermékenyiilo
kontroll?

10 Gyuréi magonc 38 ‘Bergarouge’ o.p. fajtajelolt

11 Gyuro6i magonc 76 ‘Bergarouge’ 0.p. fajtajelolt

12 Gyuro6i magonc 63 ‘Bergarouge’ 0.p. fajtajelolt

13 68/57 ‘Goldrich’ x ‘Pinkcot’ fajtajelolt

14 Gyuro6i magonc 9 ‘Bergarouge’ 0.p. fajtajelolt

15 31/11 ‘Goldrich’ o0.p. fajtajelolt

16 63/8 ‘Goldrich’ o.p. fajtajelolt

17 31/12 ‘Goldrich’ o.p. fajtajelolt

18 Gyuro6i magonc 32 ‘Bergarouge’ 0.p. fajtajelolt
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4.2. Modszer

A fakrol 2022. augusztus 17-én gyljtottiink mintat, fajtanként 5-7 darab, fiatal hajtasrol
szarmaz6 levelet. Ezeket feliratozott zacskokba helyeztiik, és -20 C°-on taroltuk Oket a vizsgalat
megkezdéséig. A levelekbdl a DNeasy Plant Mini Kittel (Qiagen) vontuk ki a genomi DNS-t. A kivonas
soran a leveleket folyékony nitrogénnel lefagyasztottuk, majd mozsarban megdroltik. Az egyéb
sejtrészeket centrifugalassal és sziiréssel tavolitottuk el a mintabol. A folyamat soran kotédést eldsegitd
pufferekkel és etanollal a DNS-molekulat a DNeasy membranhoz kotottiik. A megkotott DNS-t ezutan
tobb 1épésben megtisztitottuk az Gsszes egyéb anyagtol, példaul fehérjéktol és poliszacharidoktol. Az
igy kinyert DNS mintakat -20 °C-on taroltuk a tovabbi kisérletek folyaman.

APCR -elegy Osszetétele a kisérletek soran minden primernél ugyanazokbol a komponensekbdl
allt, 12,5 ul végtérfogatban: 40-60 ng DNS-minta, 10x DreamTaq™ Green puffer; 1,5 mM MgCl,, 0.2
mM dNTP-mix, 0,4 uM mindkét primerbdl, 0,625 U DreamTaq™ DNS polimeraz (Thermo Fisher
Scientific). A reakcié Swift MaxPro thermocycler (ESCO Healthcare, Singapore) késziilékben tortént.

A kisérletet az S-allélok meghatarozasaval kezdtiik. Az els6é intronrégié amlpifikalasahoz az
SRc-F forward és SRc-R reverz primereket hasznaltuk, fluoreszcens festékkel megjelolve. Ezek a
primerek az elsd intronrégio koriil talalhatd konzervativ régiok alapjan lettek tervezve (Vilanova et al.
2005). A kovetkez6 PCR-programot futtattuk le: 3 perc 95 °C-os denaturacios szakasszal; 35 darab 95
°C-0s, 30 masodperces ciklus; egy 54 °C-o0s 45 s hosszusagu szakasz; 72 °C 1 perc 15 masodpercig és
végiil 72 °C 10 percig. A PCR-termékeket az amplifikacio ellendrzéseként agardz gélen futtattuk. A
fragmentumhossz-analizist a Biomi Kft. végezte el. Az eredményeket a Thermo Fisher Scientific Peak
Scanner V1.0 szoftverével értékeltiik ki.

A masodik intronrégié azonositasahoz az EM-PC2consFD forward és EM-PC3consRD reverz
primereket hasznaltuk (Sutherland et al. 2004). Ezekhez a primerekhez az alabbi a PCR-programot
hasznaltuk: 2 perc 94 °C-os denaturacio; 35 darab 94 °C-os, 10 masodperces ciklus; 58 °C 2 percig és
68 °C 2 percig. A PCR-termékeket 1%-o0s agardz gélen kiilonitettiik el, 0,1 pg/mL ethidium-bromiddal
festve és a GeneRuler 1 kb 1étrat hasznalva (Thermo Fisher Scientific). Az fragmentumok mintazatat
UV fénnyel atvilagitva fotoztuk le a kiértékeléshez.

Az ontermékenytilésért felelds, F-box-ban talalhatd Sc-allélok meghatarozasahoz a 2010-ben
leirt AprFCBS8-F és AprFCBS8-R primerpart hasznaltuk (Halasz et al 2010). A primerhez eléirt PCR
program szerint végeztiik el az amplifikalast: 2 perc denaturalas 94 °C-on; 35 30 masodperces, 94 °C-
os ciklus; 55 °C 1,5 percig; 72 °C 5 percig. A fragmentumokat ebben az esetben is 1%-o0s agardz gélben
valasztottuk szét, ethidium-bromiddal festve. A szétvalasztott fragmentumokat UV-fényben
fényképeztiik le.

A PPV rezisztencia tulajdonsagot hordoz6 allélok kimutatasahoz a ParP-4 FalleleS fogékony
allélt amplifikalo forward primert, a ParP-4 FalleleR rezisztens allélt amplifikalo forward primert €s a

ParP-4 R reverz primeert hasznaltuk (Zuriaga et al. 2018). A primerekhez a kovetkez6 PCR-programot

32



hasznaltuk: 5 perc 95 °C; 35 ciklus, el6szor 30s 95 °C-on, majd 45s 55 °C-on, végiil 45s 72 °C-on és

végezetiill 10 perc 72 °C-on. A PCR-termékeket 1%-o0s agardz gélen futtattuk, ethidium-bromiddal

festve. Ehhez a GeneRuler 100 bp DNS-Iétrat (Thermo Fisher Scientific) hasznaltuk a

méretmeghatarozashoz. A fragmentumokrol UV-fényben készitettiink fényképet.

2. tablazat: A dolgozat készitése soran hasznalt primerek, szekvenciaik, amplifikalt szakaszaik és

forrasuk.

(Forras: sajat tablazat)

(forward)

ParP-4 R GTGCTCTTTCACATTCTTGCTC

ParP-4 gén reverz)

Primer neve Szekvencia (5'-3") Amplifikalt szakasz Forras
SRc-F CTCGCTTTCCTTGTTCTTGC | . SRn-dzgenl. _
intronrégid (forward) | \/ilanova et
RN/ o al. 2005
SRc-R GGCCATTGTTGCACAAATTG . S-RN-dzgén 1.
intronrégi6 (reverz)
EM-PC2consFD TCACMATYCATGGCCTATGG . S-RN-dz gén 2.
intronrégio (forward) | Sytherland
RBN-f7 b et al. 2004
EM-PC3consRD | AWSTRCCRTGYTTGTTCCATTC . S-RN-dz gén 2.
intronrégio (reverz)
AprFCBS-F CATGGAAAAAGCTGACTTATGG | F-box gén (forward) | Halasz et
AprFCB8-R | GCCTCTAATGTCATCTACTCTTAG | F-box gén (reverz) al. 2010
ParP-4 FalleleS | GTCGTTTTCATTGATGTCCAAAC | arP-4 gén fogekony
(forward)
ParP-4 o& ot Zuriaga et
ParP-4 FalleleR | GTCATTTTCATTGATGTCATTCA SCN IEZISZICNS | 31 2018
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5. EREDMENYEK ES MEGVITATASUK

5.1. A hibridek S-alléljainak meghatarozasa PCR-rel

Elséként az egyes hibridek és kontroll fajtdk S-alléljait hataroztuk meg, az S-RN-dz gén két
mutat, és a szakaszok hosszisaga allélonként eltérd. Az intronokat konzervativ exonrégiok hataroljak,
igy ezekre a régidkra primereket terveztek. A primerek hasznalatival az intronrégiok PCR-rel
felszaporithatéak, és a PCR-termékek szekvenciahosszisag meghatdrozasdval meghatarozhatéak az
egyes allélok. Minden diploid 6nmedd§ faj egyedei, fajtai két kiilonbozd allélt tartalmaznak. igy mind
az els6, mind a masodik intronban két kiilénb6z6 hosszusdgu fragmentum amplifikalodik. A két intron
mérete nagyban eltér egymastol, ezért kiilonb6z6 modszerekkel vizsgaltuk a fragmentumhossziisagokat
(Sutherland et al. 2004).
fel (Vilanova et al. 2005). A forward primer az intron el6tt talalhatod szignalpeptidhez kotodik, a reverz
primer az intron utan talalhatdé els6é C1 konzervativ régidohoz. Az elsé intronrégié mérete kisebb
polimorfizmust mutat, mint a masodik intronrégioé, és a fragmentumok szekvenciahosszisaga
koriilbeliil 200 és 500 bazispar kozé esik. Az ilyen kis bazispar hossziisagu és kismértékii polimorfizmus
mutato mintak esetében az agardz gélelektroforézissel torténd fragmentumhossz meghatarozas nem ad
pontos eredményt (Halasz et al 2010). Ezért az els intronrégio esetében fluoreszcens festékkel jelolt
primereket hasznaltunk a PCR soran a fragmentumméretek meghatarozasahoz a mikroszatellit
analizishez hasonldan. Az analizist egy kiils6 laborban végezték el, az eredmények kiértékeléséhez a

Thermo Fisher Scientific Peak Scanner V1.0 szoftverét hasznaltuk (11. dbra).

e 49/42

GE— S S S S, (5| W

401

414

11. abra (1. rész): A 49/42-es hibrid elsé intron méretei. A kék csticsok jelentik a PCR
soran legnagyobb mennyiségben amplifikalt DNS-szakaszokat, alattuk a szdvegdobozban van
jelolve az adott fragmentum bazisparban megadott hossza.

(Forras: Thermo Fisher Scientific PeakScanner, sajdt szerkesztés)
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(Forras: Thermo Fisher Scientific PeakScanner, sajat szerkesztés)
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11. Aabra (folytatas): Két gyuroi magonc (18, 29) automata szekvenatorral
meghatdrozott els6 intronméretei.

(Forras: Thermo Fisher Scientific PeakScanner, sajdt szerkesztés)

Az els6 intronrégié azonositdsakor a 15 vizsgalt hibrid és kontroll fajta koziil 16 mintanal
(1,2.3.,4.,6.,7.,8.,9.,10.,11.,12.,13.,14.,15.,17.,18.) mindkét fragmentum hossziisagat meghataroztuk,
két mintanal (5., 16.) azonban csak egy fragmentum méretét tudtuk megallapitani. A fragmentumok
hosszlisaga a vizsgalt mintdk esetén 260 és 430 bazispar kozé esett. Az elsd intron pontos
fragmentumméretei alapjan lehet kovetkeztetni a mintdk S-alléljaira, de az allélok pontos
azonositasdhoz a masodik intronrégié fragmentummeéreteit is ismerni kell. Az elsé intronrégiod
fragmentumméreteit a korabbi kutatasokban (Halasz 2007) leirt jellemz6 méretekkel vetettiik 0ssze, igy
hatarozva meg az allélokat.

A vizsgalt mintak koziil kett6ben mutatta ki az automata szekvenator az S;-allélra jellemz6 401
bp hosszisagh szakaszt (2.,15.) (Burgos et al. 1998). A 329 bp hosszisagu fragmentumméret hat
mintaban jelentkezett (3.,6.,7.,11.,17.,18.), ez az S;-allélra jellemzé (Alberquerque et al. 2002). Két
mintaban azonositottuk az Ss-allélra jellemzé 269 bp hosszsagl fragmentumot (3.,16.) (Alberquerque
et al. 2002). A leggyakrabban el6forduld allél a 423 bp fragmentumhosszisagu Se-allél volt, ez 6sszesen
nyolc mintaban jelentkezett (1.,4.,5.,12.,13.,14.,15.,17) (Burgos et al. 1998). Két mintaban (10.,13.)
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mutattuk Ki az Sis-allélt, aminek a jellemzé fragmentumhossza 380 bazispar (Halasz et al. 2005). Az
Si7-es allél 414 bazispar hosszisagu fragmentumait 6t minta esetén azonositottuk (Halasz 2007).
Osszesen 6t vizsgélt mintaban (4.,7.,8.,9.,12.) mutattuk ki az dntermékenyiild fajtdkban megtalalhato,
355 bp elsd intronhossziusagu Sc-allélt (Halasz et al. 2010). Ezek kozott volt a két dntermékenyiild
kontroll fajta is, a ‘Bergeval’ és a ‘Sefora’. A fajtaleirasokban 6nmeddéként szerepld, és a dolgozat soran
o6nmeddd kontrollként haszndlt ‘Congat’ fajtdban nem mutatta ki az automata szekvenator a 355 bp
hosszlisagl fragmentumot. Az Sc- és az Ss-allélokra ugyanaz a 355 bp méretii elsé intron és 2800 bp
méretli masodik intron jellemz6 (Halasz 2007). Ennek a hasonlosagnak koszonhetden az egyes fajtakrol
nem lehet kizarolag az S-RN-dz gén intronrégioinak vizsgalataval eldonteni, hogy az Sc vagy Ss-allélt
hordozzak-e (Halasz et al. 2010, Herrera et al. 2022). Négy vizsgalt minta esetén (10.,11.,14.,18.) a
szoftver kimutatott egy 357 bazispar hossziisagi fragmentumot, ami eddigi cikkekben nincs
megemlitve, igy az ehhez a mérethez tartozo S-allél sem ismert, a szekvencia meghatarozasara lenne
szlikség a pontos azonositashoz.

¢és az EM-PC3consRD reverz primereket hasznaltuk (Sutherland et al. 2004). A PCR-termékeket agaroz
gélelektroforézissel vizsgaltuk. A gélen a 18 vizsgalt minta koziil csak kettének tudtuk egyértelmiien
megallapitani mind a két allélhoz tartozé fragmentumméretét (3.,6.). Hét mintanal egy fragmentum
jelent meg (1.,2.,5.,8.,9.,11.,16.) és a kilenc mintanal nem jelent meg beazonosithaté mintazat a gélen
(4.,5.,10.,12.,13.,14.,15.,17.,18.). A fragmentumméretek a 310 ¢és 950 bazispar hosszisagh
mérettartomanyba estek. Két mintanal azonositottuk az Sz-allélra jellemz6 310 bp hosszusigu
fragmentumot (3.,16.). A 700 bp hosszusagu, Si7-es allélra jellemzo6 fragmentumot 6t mintaban mutattuk
ki (1.,2.,6.,8.,9.). Az S;-allélra jellemz6 950 bp méretii fragmentum négy minta esetén jelentkezett
(3.,6.,7.,11.). Bar a masodik intronrégié fragmentumainak azonositasa hianyos volt, az elso intronrégio
pontos fragmentumméretének meghatarozasaval nagy bizonyossaggal azonosithatéak az egyes mintak
S-alléljai (Halasz 2007).

A két intronrégio méreteinek meghatarozasaval és a régebbi kutatasok eredményeinek
Osszevetésével a vizsgalt 18 minta koziil 12-nek pontosan meghataroztuk mindkét S-alléljat. Hat minta
esetén csak egy S-allélt tudtunk biztosan meghatarozni. Ezek koziil négyben az ismeretlen 357 bp-0S
els6 intronrégid miatt, kettében pedig az elsé intronrégio egyik fragmentumanak hidnya miatt nem
tudtuk azonositani mindkét allélt. Az azonos fragmentumméretekkel rendelkez6 Sc és Sg-allélokat

tovabbi vizsgalatokkal eldontendének jeldltiik (3. tablazat).
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méreteivel (bp). A kiilonboz6 szinek jelolik az egyes allélokra jellemz6 fragmentumméreteket.

(Forras: sajat tablazat)

Sorszam Név S-genotipus 1. intronrégio (bp) | 2. intronrégio (bp)
1|47/20 Se Sur 414 424 1300 700
2| 49/42 Ss Sz 401 414 - 700
3| Gy29 S, S5 268 329 950 310
4| *Bergeval’ | Sc/S Se 355 423 2800| 1300
5|48/1 S 423 - 1300 -
6| Congat’ |Ss Sz 329 415 950 700
7|Gy18 Sc/Ss Sz 355 329 2800 950
8| 24/55 Sc/Ss Sur 355 415 2800 700
9|‘Sefora’ |Sc Si7 355 414 2800 700
10 | Gy38 -
11|Gy76 S, 329 950| -
12| Gy63 Sc S6 355 423 2800| 1300
13 |68/57 Se 423 1300
14| Gy9 Se 423 1300| -
15|31/11 Sy S6 401 423 - 1300
16|63/8 Ss 268 - 310] -
17|31/12 S, Se 329 423 950| 1300
18 | Gy32 S, 329 950| -

5.2. Az ontermékenyiilo fajtak azonositasa

Az Sc- és Sg-allélok elkiilonitése az S-RN-dz régid intronméreteinek meghatarozasaval nem
lehetséges, a fragmentumméretek azonossaganak koszonhetéen. A két allél kozott kizarolag az SFB-
génben talalhatd eltérés, egy inszercio kovetkeztében az Sc-allélban (Halasz et al. 2014). Ezen allélok
megkiilonboztetésére fejlesztettek ki egy primerpart, az ontermékenyiilésért felelés, F-box génben
talalhato 358 bazisparos inszerciot tartalmazo allélok kimutatasara. Ezek az AprFCB8-F forward és az
AprFCB8-R reverz primerek. Az allélspecifikus primerek hasznalataval az Sc-allélt hordozé mintak
esetén egy kb. 500 bp méretli fragmentumot kapunk, mig az Ss-allélt hordozé mintak esetén egy kb. 150
bp méretli fragmentum jelenik meg. Emellett a homo- és heterozigota tipusok is elkiilonithetéek a
hasznalatukkal, vagyis a marker kodominansként miikkodik (Halasz et al. 2010). Ezeket a primereket
szamos korabbi kutatas soran hasznaltak a két allél elkiilonitésére, Halasz és munkatarsai 2010-ben
alkalmaztak elészor az ontermékenyiilés kimutataséra kifejlesztett allélspecifikus primereket. Osszesen
55 torok és magyar kajszifajtat vizsgaltak, ezek koziil hét fajtat irtak le ontermékenynek. Hat fajta

heterozigodta, egy fajta homozigdta volt a tulajdonsagra nézve. Egy marokkdi kajszifajtakkal foglalkozo
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kutatas keretein beliil szintén 55 fajtat vizsgaltak, amelyek koziil a legtobb, 39 fajta hordozta az Sc-allélt
(Kodad et al. 2013).

Az ontermékenyiil allélok azonositasat a fent emlitett primerekkel végeztiik. A vizsgalat
eredményeként a 18 vizsgalt mintdbol dtben azonositottuk az Sc-allélt (12. abra). Ezek mind azok a
mintak voltak, ahol az Sc- és Ss-allélokat nem tudtuk az S-RN-dz intronrégok alapjan megkiilonboztetni.
tehat minden kérdéses minta Ontermékenynek bizonyult. A két Ontermékenyiild kontroll fajtaban
(‘Sefora’, ‘Bergeval’) kimutattuk az Sc-allélt, ezaltal biztositva, hogy a primerek megfeleléen
mikddtek. A fajtajeldltek koziil harom mintaban azonositottuk az ontermékenyiilé allél jelenlétét
(Gyuréi magonc 18, 24/55, Gyurdi magonc 63). A bizonyitottan 6nmeddd, kontrollként hasznalt
‘Congat’ fajta esetén nem jelent meg PCR-termék a gélelektroforézis soran, igy a negativ kontroll is
igazolta a marker megbizhatosagat. Az elsd intronrégid vizsgalatakor megjelent, 357 bazispar
hosszlisag fragmentum mérete csupan két bazisparral tér el az Sc/Ss-allélok méretétdl, igy fennallt a
lehetdsége, hogy a 357 bp hosszsagi fragmentumok is az Ontermékenyiilésért felelés allélhoz
tartoznak. Az allélspecifikus primerekkel torténd vizsgalat a 357 bp-os elsé intronrégiot hordozo
mintakrol is bizonyitotta, hogy nem az Sc-allélt hordozzak, hanem egy, az eddig vizsgalatok soran nem

ismert allélt tartalmaznak.

47/20 49/42  Gy29 Bergeval 48/1 Congat Gyl8 24/55 Sefora Gy38 Gy76 Gy63  68/57 Gy9 3111 63/8  31/12  Gy32

k2%

GeneRuler
létra

Bergeval Gyl8 24/55 Sefora

12. abra: Az Sc-allélt hordoz6é mintdk azonositasa az AprFCBS-F/R primerpar
hasznalataval. A gélelektroforézis soran csak azoknal a mintaknal mutathaté ki fragmentum (500
bp), amelyek tartalmazzak az 6ntermékenyiilésért felelds allélt.

(Forrdas: sajat foto, UVIDOC HDG6)

5.3. Az egyes kajszihibridek S-genotipusa, a lehetséges sziilokombinaciok megallapitasa

A vizsgalt fajtajeldltek koziil 6t hibridnek ismert a sziildkombinacioja, a tobbi tiz hibrid szabad
beporzas soran jott létre, igy ezeknek a mintdknak csak az anyai sziilOparja ismert. A mintdk és a
lehetséges  pollenadok  S-genotipusanak  megismerésével azonban  kovetkeztethetink a
szlilokombinaciokra. A diploid kajsziban a termékenyiilési viszonyokat egy poliallélikus gén alakitja ki,
amely a klasszikus mendeli 6roklédést mutatja, igy ezeknek az alléloknak a megjelenése az
utoédpopulacioban jol kdvethetd (Burgos et al. 1998). A Gyurdi magonc hibridek mind szabad
beporzassal keresztezddtek, €s tobb, az iiltetvényben talalhato lehetséges pollenadot is ismeriink. Az S-

allélok alapjan probaltuk meghatarozni az egyes magoncok pontos pedigréjét.
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A 24/55-6s kodu hibridnek az S-genotipusa ScSi7. Ez az egyetlen keresztezett hibrid, amelyikben
megjelent az dntermékenytild allél. A sziildkombinacioja ‘Panndnia’ X ‘Orangered’. A ‘Panndnia’ fajta
egy homozigota 6ntermékenyiilo fajta, S-genotipusa Sc.Sc (Halasz et al. 2007b). Az ‘Orangered’ fajta S-
genotipusa SsS17, tehdt heterozigdota onmeddd (Herrera et al. 2018b). Ezen adatok alapjan
megallapithatd, hogy az Ontermékenyiild allélt a ‘Panndnia’ fajtatol kapta. Egy homozigdta
ontermékenyiild €s heterozigota 6nmeddod fajta keresztezésébdl az utdédnak biztosan hordoznia kell az
Sc-allélt. Ennél a hibridnél a pedigré megfelel a leirasnak, hiszen az Si7-allélt is megtalaljuk a hibridben,
amit az ‘Orangered’ fajta hordoz.

A 18-as szamu Gyur6i magonc fajtajeldlt is ontermékenyiilonek bizonyult. Ennél a mintanal
csak az anyandvény fajtaja ismert, a pollenado fajtat csak feltételezni tudjuk. A magonc S-genotipusa
ScS>. A szabad beporzassal megtermékenyitett anyandvény az Onmeddd ‘Bergarouge’ fajta, S-
genotipusa $»S¢ (Herrera et al. 2018b). A szaporitdanyag egy mucsi iiltetvénybdl szarmazik, ahol két
lehetséges pollenadd fajta talalhato, amelyektdl az ontermékenyiil6 allélt 6rokdlhette. Ezek a fajtak a
bizonyitottan ontermékenyiilé ‘Kioto’ (Sc) és ‘Bergeron’ (ScS») fajtak lehetnek (Herrera et al. 2018c,
Halasz et al. 2007b). Ennél a hibridnél ezek alapjan nem donthetd el biztosan a pollenado fajta, hiszen
mindkét lehetséges pollenadoban megtaldlhatéd az Sc-allél.

A harmadik dntermékenytil6 hibrid fajta a 63-as Gyardi magonc, S-genotipusa ScSs. A Gym18-
hoz hasonldan, ennek a hibridnek is csak az anyandvényét ismerjiik biztosan, a ‘Bergarouge’ fajtat.
Ebben a magoncban viszont az Sc-allél mellett az Se-allélt mutattuk ki, ami szintén a ‘Bergarouge’
fajtabol szarmazik, tekintve, hogy ennek a magoncnak is a ‘Kioto’ €s ‘Bergeron’ dntermékenytil6 fajtak
a lehetséges pollenadoi. igy ennél a fajtajeloltnél sem donthet6 el biztosan a pollenadé sziils, azonban
az anyanodvény jelenléte bebizonyithaté a Gyurdi magoncokban, hiszen a két ontermékenytild hibridben
megjelent a ‘Bergarouge’ fajta két kiilonb6z6 S-allélja.

A 47/20-as szamu hibrid S-genotipusa SsS17. A hivatalosan 6nmedd6 ‘Harostar’ (S1) és a szintén
onmeddé ‘Orangered’ (SeS17) fajtak keresztezésének eredménye (Marchesano et al 2022). A ‘Harostar’
fajtanak csak az egyik S-allélja ismert, igy nem tudjuk, hogy pontosan melyik allélt melyik fajtatol
orokolte a hibrid, hiszen mind az Se-allél, mind az S)7-allél megtalalhaté az ‘Orangered’ fajtaban.

Az ugyancsak a ‘Harostar’ és az ‘Orangered’ fajtak keresztezésével eldallitott 48/1-es szamu
hibrid, szintén 6nmeddd, azonban ebben a mintadban csak egy allélt tudtunk meghatarozni, az Se-ot. Ez
alapjan nem bizonyithat6 a pedigré helyessége, habar az ‘Orangered’ fajta biztosan tartalmazza ezt az
allélt.

A 49/42-es hibrid is onmeddd, ez az Si- és Si7-allélokat hordozza. Az Si-allélt biztosan a
‘Harostar’ fajtatol 6rokolte, mert a pollenadd ‘Pinkcot’ fajta S-genotipusa SoS17 (Herrera et al. 2018c).

A 29-es Gyurdi magonc esetében is csak a ‘Bergarouge’ anyandvény fajtajat ismerjiik. Ennek a
magoncnak az S-genotipusa 5,53, ennek segitségével pedig nagy eséllyel meghatarozhat6 a pollenado
fajtaja. Az S»-allélt szinte bizonyosan az dnmeddd ‘Bergarouge’-tol 6rokolte, az liltetvényben talalhatod

pollenadok kozott ugyanis csak a “Spring blush’ (5383) fajta hordozza az Ss-allélt (Herrera 2018b).
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A 68/57-es hibrid mindkét S-alléljat meghataroztuk, S-genotipusa SsS14. Ennek a fajtanak a
pedigréje ‘Goldrich’ x ‘Pinkcot’. Az S-allélok alapjan ez a sziilokombinacio nem lehetséges, hiszen sem
a ‘Goldrich’ (515,) fajta, sem a ‘Pinkcot’ (SoS17) fajta nem tartalmazza ezeket az allélokat (Vilanova et
al. 2005, Herrera et al 2018c).

A szabadon beporzott ‘Goldrich’ fajta keresztezésébdl keletkezett 31/11-es szdmu hibrid S-
genotipusa S1Ss, tehat ez a fajtajeldlt is onmeddd. A ‘Goldrich’ fajta tartalmazza az Si-allélt, de ezeknek
a hibrideknek az esetében nem ismerjiik a lehetséges pollenadokat, igy nem tudjuk meghatarozni az Se-
allél pontos eredetét. Lehetséges pollenadok lehetnek a ‘Bergarouge’ (5256), az ‘Orangered’ (S6S17) €s a
‘Bergeval’ (ScSs) fajtak.

A 31/12-es hibridet szintén a ‘Goldrich’ fajta szabad beporzasi magoncaként hoztak létre.
Ebben a hibridben az S>- és a Se-allélokat azonositottuk. Ez azt jelenti, hogy megjelenik a ‘Goldrich’
fajta masik S-allélja is, azonban az Se-allél eredetét itt sem tudjuk biztosan meghatarozni. Hasonldan a
31/11-es hibridhez, szarmazhat a ‘Bergarouge’, az ‘Orangered’ és a ‘Bergeval’ fajtakbol.

A 63/8-as hibrid a harmadik genotipus, amelynek a ‘Goldrich’ fajta az anyanévénye, de
ismeretlen a pollenado fajtaja. Ennél a hibridnél csak egy allélt, az Ss-at tudtuk azonositani. A ‘Goldrich’
fajta nem hordozza ezt az allélt, igy feltehetOleg ez a pollenaddbdl 6roklédott tovabb. Ennél a hibridnél
sem ismerjiik pontosan a lehetséges pollenaddkat, de a ‘Spring blush’ (53S5s) fajtaban megtalalhato6 ez az
allél. Azonban ezen adatok alapjan nem bizonyithato a pollenado6 fajta.

A 357 bazispar méretii els6 intronrégiobol felszaporitott fragmentum, négy minta esetén jelent
meg, négy Gyurdi magonc esetén. Ezeknek az anyai sziil6parja biztosan a ‘Bergarouge’ (5.5s) fajta. A
Gy76 és Gy32 hibridek esetén az ismeretlen allél mellett az S>-allélt, a Gy9-es mintaban pedig az Ss-0s
allélt hataroztuk meg. Egyediill a Gy38-as magoncban jelent meg az ismeretlen allél mellett az
anyandvényre nem jellemz0 Si4-allél. Ennek az allélnak az eredete ebben az esetben nem bizonyithato.

A harom kontroll fajtaban a korabban leirt genotipusoknak megfeleléen alakultak az
eredmények. A két ontermékenyiilé kontroll fajtaban, azonositottuk az Sc-allélt. A ‘Sefora’ fajta az
ontermékenyiilo allél mellett az Si7-es allélt hordozta, mig a ‘Bergeval’ az Se-os allélt. Az nmeddo

‘Congat’ fajta S-genotipusa 5517.
5.4. A plum pox virus rezisztencia azonositasa

A fajtabejelentésre szant hibrideket a nemesitd az iiltetvény telepitése ota folyamatosan
szelektalja, a kajszihiml tiineteinek megjelenése alapjan. Azokat a hibrideket, amelyek megfert6zodnek
az liltetvényben, eltavolitja a tobbi koziil. A kisérlet soran vizsgalt fajtajeloltek nem mutattak fenotipusos
fogékonysagot a sarkavirussal szemben, igy jo eséllyel feltételezhetd, hogy rezisztensek vagy toleransak
a virusfert6zéssel szemben. A betegség ellenallosag pontos meghatarozasakor a molekularis modszerek
nagy hatékonysaggal hasznalhatoak, és megbizhat6 eredményt adnak.

A kajsziban a PPVres-10kuszban talalhatoak a rezisztencia kialakitasaért felelos gének. A lokusz

crer
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az ellenall6 fajtak rezisztenciajat. Ennek a génnek az azonositasara fejlesztettek primereket, amelyek
mind a mutacidét mutatd rezisztens allél, mind az eredeti, fogékony allél kimutatasara alkalmasak. A
mutaciot tartalmazd ParP-4 allél a ParPMC2 nevet kapta (Zuriaga et al. 2013). A rezisztens allél
azonositasara hasznalt primer a ParP-4 F_alleleR forward primer, a fogékony allélok kimutatasakor
hasznélt primer a ParP-4 F_alleleS primer. Mind a fogékony, mind a rezisztens allélok esetén a ParP-4
R reverz primert hasznaljak a felszaporitashoz (Zuriaga et al. 2018).

A kisérlet soran mi is a fent emlitett primerekkel dolgoztunk. A rezisztens és a fogékony
allélokat kimutatoé primerek termékeit két kiilon gélen valasztottuk szét. A primerek elénye, hogy a
kimutatas soran a gélen csak akkor jelenik meg fragmentum, ha az adott minta tartalmazza a
felszaporitando allélt. A két allél esetében az 5 nukleotidos delécio kiilonbsége miatt 214 és 219-bazispar
hosszlisag fragmentumok keletkeznek (Zuriaga et al. 2018). A kisérlet eredményeként a 18 vizsgalt
mintabol mind a 18-ban kimutattuk a rezisztens allél jelenlétét (13/a abra). A fogékony allélt amplifikalo
primer esetén is minden mintdban megjelent a fragmentum (13/b abra). A fragmentumok méretei a mi
vizsgalatunk esetén is kb. 220 bazisparos méretet mutattak. Ez azt bizonyitja, hogy az 0sszes vizsgalt
minta heterozigdta a rezisztencia allél tekintetében, és mind a rezisztens, mind a fogékony allélt
tartalmazzak. A rezisztencia tulajdonsag dominans jelleg, igy az 0sszes minta betegség-ellenallonak
tekinthetd (Zuriaga et al. 2018). Harom bizonyitottan rezisztens kontroll fajtat hasznaltunk a vizsgalat
soran, a ‘Bergeval’, a ‘Congat’ és a ‘Sefora’ fajtakat (CEP-INNOVATION). Mindharom kontroll fajta
esetében kimutattuk a rezisztens allél jelenlétét.

A gylr6i magoncok esetében a rezisztencia tulajdonsag a heterozigdta rezisztens ‘Bergarouge’
anyandvényekbol keriilhetett az utédnovényekbe (CEP-INNOVATION). A keresztezett hibridek
szlilokombin4cidiban az ‘Orangered’, a ‘Goldrich’ és a ‘Harostar” heterozigota rezisztens fajtak lehetnek
felelosek a rezisztencia tulajdonsag megjelenéséért (Karayiannis 2006a, Zuriaga et al. 2018, Layne és

Hunter 2003).

47/20 49/42 Gy29 Bergeval 48/1 Congat Gyl 24/55-Sefora Gy38 Gy76 Gy63 68/57 Gy9 31/11 63/8 31/12 Gy32

GeneRuler
létra

13/a abra: A ParP-4 F_alleleR primerrel felszaporitott rezisztens allél fragmentumai
az egyes mintakban, agar6z gélelektorforézissel szétvalasztva, és UV fénnyel fotozva.

(Forrdas: sajat kép, UVIDOC HDG6)
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47/20 49/42 Gy29 Bergeval 48/1 Congat Gyl18 24/55 Sefora Gy38 Gy76 Gy63 68/57 Gy9 31/11 63/8 31/12 Gy32

GeneRuler
létra

‘

13/b abra: A ParP-4 F_alleleS primerrel felszaporitott fogékony allél fragmentumai
az egyes mintakban, agardz gélelektorforézissel szétvalasztva, és UV fénnyel fotozva.

(Forras: sajat kép, UVIDOC HD6)

Zuriaga ¢és munkatarsai 2018-ban ezen primerpar hasznalataval négy ellenallo fajtaban bizonyitottak a
rezisztens allélok jelenlétét és Ot fogékony fajtaban pedig a hianyat. A vizsgalt rezisztens fajtak koziil
csak az észak-amerikai ‘Stella’ fajta bizonyult homozigéta rezisztensnek (Zuriaga et al. 2018). Egy
spanyol kutatas soran a Zuriaga és munkatarsai altal fejlesztett primerek alkalmazasaval 6sszesen 325
kajszifajtanak allapitottak meg a sarkavirus elleni molekularis reakciojat. A vizsgalt fajtak 46,8%-a, 152
bizonyult ellenallonak, ezek koziil 15 homozigdta a rezisztencia tulajdonsagra nézve, tehat a
heterozigotak aranya joval nagyobb. A tovabbi 173 fajta csak a fogékony all¢lt tartalmazta (Polo-Oltra
et al. 2020).

5.5. A fajtabejelentésre érdemes hibridek ismertetése

A gyurdi iiltetvényrél, ahol a nemesitéi munka zajlik, adatbézist vezet dr. Gutermuth Ad4m
nemesitd. Ebben az adatbazisban feljegyzik az egyes hibridek vizsgalati eredményeit, tulajdonsagaikat.
Ebben az adatbazisban évrdl évre frissitik az adatokat, igy atfogd képet kapunk az egyes hibridek
tulajdonsagairdl. Az adatbazis hasznalataval kivalogattuk a kutatds soran vizsgalt hibridek koziil az
igéretes tulajdonsagaik alapjan fajtabejelentésre legérdemesebb egyedeket. Az ontermékenyiilo hibridek
kiilondsen értékesek, hiszen ezeket lehet dnmagukban, pollenadé telepitése nélkiil is termeszteni a
késobbiekben (Burgos et al. 1997).

A 24/55-6s hibrid sarkavirus rezisztens és dntermékenyiild (ScSi7). A termés kb. 60-70 g tomegi,
alakja kerekded, feddszine szép piros, kitlinden magvavalo és a magja apro. A gytiimdleshus allaga puha,
az ize zamatos, a ‘Magyar kajszi’ iz€hez hasonlo. A 2023-as fagykarok ellenére is boven hozott termést,
az optimalis szedési id6 julius eleje (Gutermuth szdbeli kozlés, 2023). A nagy méret, sz&p feddszin és
kerekded alak a fogyasztok szamara fontos €s értékes kiils6 tulajdonsagok. A belsé tulajdonsagok koziil
a zamatos iz és a magvavalosag szintén keresettek a piacon. A puha gylimolcshis allag a tarolas és
szallitas soran azonban gondot okozhat (Gatti et al. 2009). Magyar viszonyok kozott a julius eleji érési

1d6 kozépkorainak szamit (Szalay et al. 2004).
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A 18-as Gyurdi magonc is Ontermékenyiild (ScS:) és PPV rezisztens. A gyiimolcs kb 50 g
tomegli, enyhe feddszinii, sima héju és tetszetds. A termés nem kiiléndsen zamatos izli, és félig
maghozkdotott. Mind 2022-ben, mind 2023-ban nagyon jo termést hozott a fa. Azonban a 2022-es aszaly
hatdsara nem tudott beérni a termés. Az magonc érési ideje julius kozepén van (Gutermuth szoébeli
kozlés, 2023). A terméshus kemény allagu, ami a feldolgozdipar és egyes fogyasztok szadmara kedvezd
tulajdonsag, emellett a tarolhatosagot és a szallithatdsagot is eldsegiti (Gatti et al. 2009).

A 63-as Gyurdoi magonc a harmadik dntermékenyiild fajtajeldlt (ScSe). A fa PPV rezisztens, kis
méretli és oszlopos ndvekedésii. A kis faméretii fontos eleme az intenziv termesztési technoldgianak
(Adobatta 2021). A gyiimolcs mérete kicsi, minddssze kb. 35 g tomegi. A fed6szine kiemelkedd, 30-
60%-ban boritott, sotétlila szinfi. A gyiimdlcshiis nem kemény, de nem folyds, az ize kiillondsen zamatos.
A termések julius elején érnek be. A 2023-as koratavaszi fagyok hatasara ebben az évben nem termett
(Gutermuth szobeli kozlés, 2023). A kis gylimolcsméret okozhat problémat az értékesités soran, a
vasarlok elsésorban a nagyméretii gyiimolcsoket kedvelik (Bassi és Audergon 2006).

A nem Ontermékenyiilé genotipusok kdzott harom igazan értékes hibridet talaltunk. Az elso a
49/42-es hibrid, egy korai, junius kozepén ér6, kajszihimlé rezisztens fajtajelolt. S-genotipusa S1S517,
tehat a hibrid 6nmedd6. A gylimoélcse nagy méretd, kb. 61 grammos, egyontetii szinii, kissé dudoros
feliiletti. Gylimolcshiisa kemény, ize édes. A hus szétvalasztaskor kissé rajtamarad a csontaron, de ett6l
még magvavalé (Gutermuth szobeli kozlés, 2023). A huskeménység fontos szerepet jatszik a pulton-
tarthatosadgban és a szallitasban is (Gatti et al. 2009). A junius kozepi érési id6 a magyarorszagi fajtak
kozott korainak szamit (Szalay et al. 2004).

Az S5,S3-genotipusu Gyuroi 29-es magonc is 6nmeddd. Kajszihimld-rezisztens é€s igen koran,
junius elején érd hibrid. A gyiimdlcse kozepes méreti, kb. 47 g tomegii. A termés feddszine szép, az ize
kifejezetten zamatos és kell6 mértékben savas. A hlisa kemény, a csontar varratanal kissé kotottebb
(Gutermuth szobeli kozlés, 2023). A bibepontnal kissé felrepedhet a gylimolcs, ami a tarolasi id6
rovidiilését eredményezheti (Bassi és Audergon 2006). A gyliimdlcs savassaga nagyban hozzajarul a
karakteres iz kialakitasdhoz (Gatti et al. 2009).

Az utolsé kiemelt hibrid a 31/11-es fajtajelolt. Jalius kozepi érési ideje kozépkéseinek mondhatod
(Szalay et al. 2004). Onmeddd (S1Ss), sarkavirus rezisztens, béven termé hibrid. A gyiimélcs feddszine
egyontetli, mérete nagy, 54 g. A termés husa kemény, ennek koszonhetden jol birja a fan allast, a
vizsgalat soran 10 nap alatt is kevés szem hullott le. Az gylimoélcs ize egyoldaltian savany (Gutermuth
szobeli kozlés, 2023). Az 6nmeddd hibridek jo pollenaddi lehetnek az ontermékenyiild fajtak, melyek

viragzasi idében atfednek.
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6. OSSZEFOGLALAS

A kajszi (Prunus armeniaca L.) a negyedik legnagyobb mennyiségben termesztett gyliimolcsfaj
Magyarorszagon. Felhasznalasa igen sokoldalu, foként frissen fogyasztjak, de a feldolgozoiparban is
keresett alapanyag. A kiilonb6z6 felhasznalasi célok €s termeszt6 teriiletek eltérd fajtakat igényelnek,
amiket a nemesitok allitanak eld.

A nemesitési programok soran elsdsorban a minél értékesebb pomologiai tulajdonsagok
kialakitdsa és a minél gazdasdgosabban és hatékonyabban termeszthetd fajtak eldallitasa volt a cél. A
fagytlirés, a betegség ellenallosdg és a terméshozam novelése kiemelt fontossagu tulajdonsadgok a
nemesitok szamara. A 20. szazad végén fejlodésnek indult molekularis genetikai mddszerek segitségével
az uj fajtak eldallitasa is gyorsabb és hatékonyabb lett. A kutatds soran mi is molekularis markereket
hasznéltunk az egyes hibridek vizsgalatdhoz.

A Prunus nemzetségbe tartozd fajok tobbsége Onmeddd, ugyanakkor a magyarorszagi
kajszifajtak zomében Ontermékenyiiléek. Az értékes tulajdonsagokat hordozoé kiilfoldi fajtakkal valo
keresztezés eredményeként azonban egyre tobb 6nmeddd kajszifajta jelent meg hazdnkban. A kajszi
ontermékenyiilésének hatterében az S-allél rendszer all. Az Ontermékenyiild fajtak nem igényelnek
pollenadodkat a termesztéshez, az 5nmeddoé fajtakat pedig kompatibilis pollenadokkal egyiitt telepitik az
iltetvényekben. Ezért az 0j fajtak létrehozasakor kiemelten fontos a hibridek termékenyiilési
viszonyainak megismerése.

A kutatas soran egy magyar nemesit6 15 hibridjének a termékenyiilési tipusat hataroztuk meg
molekularis vizsgalati moédszerekkel. Kilenc hibridnek a teljes S-genotipusat megismertiik, mig a
tovabbi négy fajtajeldltnek csak a részleges S-genotipusat azonositottuk. A vizsgalt mintak koziil harom
bizonyult heterozigéta Ontermékenyiilonek. Az S-allélok alapjan és az Oroklddésiik hatterének
ismeretével meghataroztuk a szabad beporzassal keletkezett hibridek valdsziniisithetd
sziilékombinacidit.

A kajszi termesztése soran az egyik legnagyobb problémat a kajszihiml6 virus (plum pox virus)
okozza. A virusbetegségek ellen a szerekkel valo védekezés nem lehetséges, igy kiemelten fontos az
egészséges szaporitéanyag hasznalata és az ellenallo fajtak nemesitése, majd termesztésbe vonasa. Az
eurdpai és azsiai kajszifajtak fogékonyak a kajszihiml@ virusra, de Eszak-Amerikaban szamos ellenallo
fajtat talaltak, és vontak be eurdpai nemesitési programokba. A kajszi genomjaban a rezisztenciaért
felelos gént azonositottak, €s megbizhaté molekularis modszereket dolgoztak ki a kimutatasara.

A 15 hibridet a nemesitd fenotipusos vizsgélatokkal szelektalta a rezisztencia tulajdonsagra
nézve. A kisérlet soran ezeknek a hibrideknek rezisztencidjat molekularis markerek segitségével
hataroztuk meg. A vizsgalt mintak mindegyike rezisztensnek bizonyult.

A vizsgalat végeredményeként Osszegeztilk a legnagyobb fajtaértékkel bird hibrideket, az
ujonnan megismert tulajdonsagok és a nemesitd fenotipusos vizsgalati eredményei alapjan. Ezek a

24/55, a Gym18, a Gym63, a 49/42, a Gym29 és a 31/11 hibridek.
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