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1. Bevezetés

A kajszibarack a csonthéjasok kozott a harmadik gazdasagilag legfontosabb gylimolcsféle a
cseresznye és az Gszibarack utan és vilagszerte egy év alatt kb. 4 millié tonna gyimolcs terem. A
legnagyobb kajszitermeszt6 orszag bolygdnkon Torokorszag és Eurdpdban a Foldkozi-tenger térsége
(Olaszorszag, Franciaorszag, Gorogorszag és Spanyolorszag) jarnak az élen. Magyarorszagon évi 22
ezer tonna kajszi terem, de cél a mennyiség novelése.

Napjainkban az Gj kihivasok (klimavaltozas, népességnovekedés, gazdasagi versengés, Uj igények
kielégitése) hatékony novénytermesztésre és Uj fajtak elGallitasara kényszeriti az orszagokat. A
sikeres novénynemesités kulcsa a hagyomanyos technikdk mellett a genetikai vizsgalatokban rejlik.
Az utdbbi években a marker segitette szelekcié (Marker-assisted selection - MAS) kapott nagy
szerepet.

A fasszaru novényeknél, gylimolcsfakndl hagyomdanyos novénynemesitési eljarasok igénybevételével
hosszu id6be (akar 5-10 évbe) telik egy Uj fajta vizsgalata és forgalomba hozatala. Ez marker segitette
szelekcioval |ényegesen lerovidithets, mert nem kell megvarni, mig a novényiink felné és termére
fordul, hanem fiatal szovetbdl nyert DNS szakaszait tudjuk vizsgalni és ez fuggetlen a kornyezeti
tényez6ktdl is.

Hazankban a kajszibarack kozkedvelt gyiimolcsféle, ugyanakkor a a termésbiztonsagot évrél-évre a
téli és kora tavaszi fagyok erdsen veszélyeztetik. A klimavaltozasbdl fakadd kiszamithatalan idGjaras
prébara teszi a régi bevalt fajtak gyimolcsképz6dését s6t a fak egészségi allapotat is.

Ezen tényez6k miatt el6fordul, hogy 3-4 évbdl minddssze egyszer tudnak teljesértékd termést
szliretelni a gazdak.

Vizsgélatunkban Prunus fajokban kifejlesztett mikroszatellit (Short Sequence Repeat — SSR), valamint
kajszibarackon még nem alkalmazott CDDP (Conserved DNA-derived polymorphism) markereket
tesztellink 18 genotipusra. A vizsgdlat célja, hogy megallapitsuk, alkalmasak-e a markerek kajszi
genotipusok polimorfizmus vizsgalatara, illetve az esetlegesen felbukkand polimorf mintdzatok
Osszefliggésbe hozhatdk-e morfoldgiai tulajdonsdgokkal, akar a fagytliréssel is. Az ilyen vizsgalatok
el6segithetik a novénynemesitést, hogy a gazdak munkdjat gylimolcsozévé tegylik, hiszen a

kornyezeti és éghajlati tényez6khoz jobban adaptalddott fajtak a termelékenységet fokozhatjak.



2. Irodalmi attekintés

2.1 A kajszi rendszertani besorolasa
A hazankban ismert kajszibarack (Prunus armeniaca L.) az Armeniaca fajcsoportba tartozik. A

fajcsoport rendszertani helye:

A Prunus armeniaca L. kdzismert magyar nevén kajszibarack vagy sdrgabarack a Rosaceae
(Rézsafélék) csaladjaba tartozik. Ezen rendszertani egység négy alcsaladot foglal magéba: a
Spiraeoideae (Bajndcafélék), a Pomoideae (Almafélék), a Rosoideae (Rdzsaképliek) és a
Prunuideae (Szilvafélék). A vizsgdlt ndvénylink az utdbbi alcsalddba tartozik. Ezen alcsalddon
beliil 6t alnemzetséget kulonitlink el: A Padus (Zselnicemeggy), a Cerasus (Meggy), a
Microcerasus (Apré meggy), az Amygdalus (Mandula) és a Prunus (Kokényfélék)
alnemzetségeket. Az Armeniaca fajcsoportot az utdbbi alnemzetséghez soroljuk. Az
Armeniaca fajcsoporthoz 1-2 m magascserjék, vagy kistermetd, 10-15 m magas fak tartoznak
(Nyujtd és Suranyi, 1981). A szekcidhoz nyolc faj tartozik: P. ansu Maxima (Ansu kajszi); P.
brigantiaca Vill. (Francia szilvakajszi); P. x dasycarpa Ehrh. (Fekete kajszi); P. holosericea
(Batal) Kost. (Tibeti kajszi); P. mandshurica (Maxima.) Koehne (Mandzsuriai kajszi); P. mume
(Sieb.) Sieb. et Zucc. (Japan kajszi); P. siberica L. (Szibériai kajszi) és P. armeniaca L.,
(Kozonséges kajszi), aminek a szinonim latin neve Armeniaca vulgaris L. (Erdogan-Orhan és
Kartal, 2011; Nyujté és Suranyi, 1981).

A Prunoideae alcsalad viragképlete Ks Cs Aio:+10+10 v. 10+5+5 G, tehat a csészelevelek és a
sziromlevelek szama 5-5, amik szabadok, a porzék szama 6sszesen 20 vagy 30, harom koérben

elhelyezkedve. Terméje egyetlen kozépsd alldsu termdlevélbdl all (Bartha, 2012).

2.2 A kajszi szarmazasa
A legtobb termesztett kaszifajtdt a Prunus armeniaca L. faj adja (Pedryc, 2008). A

sargabarack felteheten K6zép-Azsiabdl és Kinabdl szarmazik (Aydin Uzun et al., 2010), a
természetes elterjedési teriilete TUrkmenisztantdl Kina nyugati részéig nyulik. A vilag ezen
tdjan évezredek 6ta termesztik a fajt és innen terjedt el keleti és nyugati irdnyba egyarant
(Hormaza et al, 2007). Kis-Azsidba és Eurdpaba a ,Selyemt” révén jutott el. igy Térokorszag
terliletén taldlhatd a faj egyik génkozpontja (Erdogan-Orhan és Kartal, 2010). Nyikolaj
Ivanovics Vavilov, szovjet-orosz botanikus és genetikus (URL1) (1926; 1951) harom
szarmazasi kdzpontot kilonitett el:

1. Kinai kézpont (az északkeleti, és kozépsé hegyek és Nyugat-Kina)

2. K6zép-Azsiai Kozpont (Tien-Shan hegyei, Hindukustdl Kasmirig)



3. Kozel-Keleti k6zpont (hegyek a Kaszpi-tengertdl nyugatra, beleértve a Kaukazust és Gruzia
hegyeit, Azerbajdzsan, Orményorszdg, Torokorszdg és Eszak-Irdn) - ez Vavilov szerint a
diverzifikdcié mdasodlagos kdzpontja.

Baily és Hough (1975) egy Eszak-kinai (szibériai és mandzsuriai sargabarack) - és egy Kelet-
kinai (Ansu sargabarack) csoportot hatarolt le (Hormaza et al, 2007). A termesztett kajszi hat
f6 okogeografiai csoportba sorolhato:

. Kbzép-azsiai

. Dzsungar zailij,

. Irdni-kaukazusi,

. Eurdpai,

u A W N

. Kelet-kinai és

6. Eszak-kinai.

A kozép-azsiai csoport a legdsibb és genetikailag a legvaltozatosabb csoport, hidegigénye a
leger8sebb. Tobbnyire idegentermékenyiilé és kis gylimolcsl genotipusokat foglal magaba.
Az irdni-kaukazusi csoport nagyméretli gyimolcsoket hoz és a legtobbjik
idegentermékenyliil6, a hidegigénye mérsékeltebb. Az eurdpai csoport, amelybe eurdpai,
észak-amerikai, dél-afrikai és ausztraliai fajtak tartoznak, a legfiatalabb csoport. Valdszin(ileg
szlik genetikai sokféleséggel rendelkeznek, minddssze néhany azsiai 6st6l szarmazhatnak.
Ezen csoport fajtdi altaldban ontermékenylléek, koranéréek és alacsonyabb hidegigényt
mutatnak (Donoso, 2008).

Magyarorszag az eurdpai kajszi termesztés Gshazdjanak tekinthetd, hiszen tobb értékes
fajtakor is innen szarmaztathatd (pl. Magyar kajszi, Rozsabarack). Feltételezések szerint
hazdnk egy kozbees6é allomasa volt a kajszi Nyugat-Eurdpaba irdanyuld terjesztésének
(Pedryc, 2008).

2.3 A kajszi 6koldgiai, termdhelyi igénye

A legtobb kajszi fajta a kinai és kozép-azsiai hegységekben, 1500-2000 méter tengerszint
feletti magassdgokban fellelheté Prunus armeniaca, természetes, vad formaibdl fejl6dott ki.
A Szibériai kajszi (P. sibirica) és a Mandzsuriai kajszi (P. mandschurica) erds fagytliréssel bir,
mig a Japan kajszi (P. mume) és a Ansu kajszi (P. ansu) meleg- és vizigényesek (Suranyi,
2016).

A kajszit f6leg a mediterran éghajlatu régidkban termesztik (Mendelné Paszti et al, 2022).

A mediterran teriletek klimajara jellemz6, hogy a leghlivosebb hdnap atlaghémérséklete is

0° Celsius folott van (Deitch et al, 2016). Télen ritkdn megy 5 ° Celsius ala a hémérék
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higanyszala, ezen évszak kozéphdmeérséklete 12-13 ° Celsius. A nyari kozéphémérséklet 27°
Celsius korul alakul (Evelpidou és de Figueiredo, 2009). Az éves atlagcsapadék a 300 mm-t
meghaladja, és ennek kevesebb, mint 20%-a hullik a nyaron, a nyarak szdrazak, a telek
csapadékosak. A téli csapadék f6leg esé formadjaban hullik (Deitch et al, 2016).

A kajszi legf6bb terméteriilete ott van, ahol az éves atlaghémérséklet a 9 ° Celsiust eléri és az
évi datlagcsapadék meghaladja a 400 mm-et. Azonban el6fordulnak szélsGséges
terméteriletek is, ilyen példaul Dzsungaria, Mandzsuria, Tibet és a Hunza-volgy. Bizonyos
fajtdk elviselik a sdés és a sivatagi korliilményeket, ahol az éves kozéphSmeérséklet 12-13 °
Celsius, és évente minddssze 50 mm csapadék hullik (Suranyi, 2016).

A gyimolcs termeszthet6ségében északi és déli iranyban is a hémérséklet a korlatozé
tényezG: az északi féltekén észak felé haladva fokozddik a fagyveszély és a névény nem kapja
meg a megfelel6 tenyészid6szaki h6osszeget, a szubtrépusi terlileteken pedig a fak nem
részesllnek a nyugalmi id6szakhoz nélkiilozhetetlen hidegmennyiségben. Ez a tény a déli
féltekén is érvényesiil, csak forditott irdnyban. Mindkét féltekére igaz, hogy az alkalmas
termdteriletek a 30. és 48. szélességi fokok kozott vannak (Nagy et al, 2008; Pénzes és
Szalay, 2003).

A gylimolcs igazi értéke, izvildga, zamata azokon a teriileteken fejlédik ki, ahol a juniusi
kozéph6meérséklet eléri a 19, a juliusi pedig a 21 ° Celsius-ot, a tenyészidészak hédsszege a
3200 ° Celsius-ot, mig az évi napsitéses orak szama az 1900-at is meghaladja. Azon években,
amelyekben a napslitéses orak szama alacsonyabb, az érés ideje eltolédik napokkal vagy 1-2
héttel (Nyujtd és Suranyi, 1981; Nagy et al, 2008).

Magyarorszdg a kajszitermesztés északi hatarmezsgyéjén helyezkedik el (Petres, 2016;
Pénzes és Szalay, 2003). A tenyészid@szak h6- és fénymennyisége elegendé a kajszifajtdink
szamara (Nyujté és Suranyi, 1981).

A kajszitermesztésben kardindlis kérdés a terméhely megvalasztdsa (Molnar és Vago, 1999).
Ezen belll a termésbiztonsag szempontjabdl fontos szempont a kitettség. Magyarorszagon a
legjobb termdéhelyeket a 200 m-nél magasabban elhelyezked§ teriiletek biztositjak, de a
150 és 200 m kozott is taldlunk kedvezd termésbiztonsagot nyujté teriileteket (Pénzes és
Szalay, 2003). A sikvidék kevésbé el6nyds a kajszitermesztés szamara (Molnar és Vago,
1999): egyes feljegyzések alapjan a termésingadozas kozepes a Duna-Tisza koze felsd
részén és nagy Bacs-Kiskun varmegyében és a Dél-Dunantulon (Nyujto és Suranyi, 1981). A
dombsdgok vonatkozdsaban a (dél)keleti és a (dél)nyugati oldalak mutatnak jo

adottsagokat. (Molnar és Vagd, 1999). A déli oldal ugyan fény és h6 szempontjabdl
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kedvez6ek, de a tél végén hamar meginduld vegeticid miatt veszélyt hordoznak. A
fennsikok el6nydsek, mert nem érkezik olyan er6s a besugarzas, amely miatt koran
megindulna a rigyek fejl6dése kora tavasszal, masrészt a hideg levegé minden irdnyban le
tud folyni, igy kisebb lehet a tavaszi fagykar (Pénzes és Szalay, 2003). A fekvésbdl addédo
normalis légmozgds elbsegiti a levelek gyors szaradasat, ezaltal megakaddlyozza a monilia
terjedését és széthordja a hideg leveg6t, igy mérsékli a fagy kartételét (Molnar és Vago,
1999).
A vizigénye nem magas, a hazankban termesztett gylmolcsfajtdk kozil az egyik
legszarazsagtlrébb (Pénzes és Szalay, 2003). A magyarorszagi hémérsékleti viszonyok
mellett minden terméhelyen elegendé lenne szamara az évi 510-600 mm csapadék, ha
annak eloszldsa egyenletes lenne (Nyujtdé és Surdnyi, 1981). A téli csapadékmennyiség
elégséges szokott lenni ahhoz, hogy a vegetacié megindulhasson és a kora tavaszi aszdly
sem jelent nagy problémat a faknak. A csapadékszegény marcius és aprilis esetén a
fagyveszély kisebb. A virdgzaskor torténé es6zések hatrdltatjdk a rovarokat a
megporzasban és kimoshatjdk a viragbdl a pollent. A virdgzaskori és a madjusi-juniusi
es6zések a gombafert6zéseknek (pl. monilia) adhatnak teret (Pénzes és Szalay, 2003;
Nyujtd és Surdnyi, 1981).
A tenyészid6 sordn harom kritikus, vizigényes id6szakot allapitottak meg:
1. Majus végén, junius elején a csonthéjképz6dés — a vizhidny relativ tdpanyaginségt okozhat
a fakban
2. JUnius elején a gylimolcs inzenziv ndvekedésének, hizdsanak id6szaka
3. Augusztus - szeptember, a viragrigyek kialakuldsanak az id6szaka (Pénzes és Szalay, 2003;
Nyujté és Suranyi, 1981).
Magyarorszagon a kajszi gyimolcsoskertek 60%-at 6ntozik (Mendelné et al, 2022).
Csapadékformak, amik karosak lehetnek a kajszira nézve:

o Ajégesé,

e akodd - virdgzaskor a monilids fert6zéseknek nyit kaput, illetve

e az 6nos es6, aminek kovetkeztében az fakon kialakuld jégréteg sulya letorheti az

agakat, illetve elzarja a rigyeket a leveg6tdl (Pénzes és Szalay, 2003).

A kajszinak leginkdbb alkalmasak a mély terméréteggel rendelkezd, kell6en leveg6zott,
karbonatos nem tul humuszos talajok. Legkedvezdbb genetikai talajtipusok a kovarvanyos
barna erdé6talajok, mészlepedékes csernozjomok, humuszos homokok (Molnar és Vago,

1999).



A homoktalajok esetében dont6 fontossagu, hogy az lepelhomok - a homok alatt van-e egy
humuszos, asvdnyi anyagokban gazdag, j6 viztartd képesség(i altalaj - vagy feneketlen
homok; amenyiben van viztartd, humuszos réteg, az milyen mélységben van (Pénzes és
Szalay, 2003; Molnar és Vagé, 1999). Az a kedvezd, ha ez a gyokerek alsé része szdmara
elérheté mélységben (1-1,5 m) szerepel a talajban. Ha tul mélyen van, vagy feneketlen a
homoktalaj, az alkalmatlanna teszi a kajszi szdmara, mert a fak gyengén fognak fejlédni és
hamar elpusztulnak. Dombvidéken a gyokerek altal hasznosithatd termGréteg vastagsag
jelenthet korlatot. Ha ez nem éri el a 80 cm-t, szintén alkalmatlan kajszi Ultetvény
|étesitésére (Pénzes és Szalay, 2003).

A kajszibarack gyokérzete nagyon levegGigényes, még atmeneti leveg6hidanyt sem visel el.
Az 1960-as években tobb csapadékos év is volt, ami miatt belvizes teriletek alakultak ki és
a kajszibarack fak voltak az els6 gyimolcsfak, amik kipusztultak, gyokérfulladas kovetkezett
be (Pénzes és Szalay, 2003; Nyujtd és Suranyi, 1981).

A nagyon kotott, tomor, hideg, nedves, valamint a szikes talajok nem megfelel6ek
kajszitermesztésre (Pénzes és Szalay, 2003; Nyujtd és Surdnyi, 1981). Az olyan szerkezetd
talajok az optimalisak, ahol a talaj 0ssztérfogatanak kb. a 60%-a szilard anyag, 40% pedig a
hézagtérfogat és a hézagtérben megfeleld viz-levegd aranynak kell lennie. Ez akkor kedvezd,
ha kb. 70:30, tehat 70% viz és 30% leveg6 (Nyujté és Surdnyi, 1981).
A talajviz mélysége is donté fontossagu, ha 180 cm-nél kdzelebb van a felszinhez, nagy
mérték( fapusztulds tapasztalhaté (Pénzes és Szalay, 2003). Manapsdg a lesiillyedt
talajvizszint is problémat jelent a vizellatasban (Molnar és Vagé, 1999).

A kajszi a semleges, enyhén ldgos ph-ju (6,5-8,3) talajokat szereti. Az 5,5 alatti és a 8,7 feletti
pH érték kizarja a telepités lehet&ségét. A fak tapanyagfelvétele szempontjabdl el6nyds, ha
a talajban taldlhaté aktiv mész. JelentGsége a 0,02 mm-nél kisebb leiszapolhatd részek
mésztartalmdanak van. A 3-14%-0s mésztartalom az optimalis. A 30% feletti mésztartalommal
rendelkezé talajra nem szabad kajszit telepiteni (Pénzes és Szalay, 2003). A magas
mésztartalom gatolja egyes tdpanyagok felvételét A kajszi tapanyagigénye nem tul magas, de
kaliumigényes (Molnar és Vagd, 1999).

2.4. Alanyhasznalat

A kajszi magrol is szaporithato, de a kiemelked6 termesztési értékl genotipusokat alanyra
szoktak oltani a fenntartds és szaporitas céljabdl. Az alanyok jelent6sége nagyban megnétt

az oltvanyok terjedésével (Mendelné Paszti et al, 2023).
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Az alanyhasznalat technoldgiai és 6koldgiai tényezbi lehetnek: a talajigény, szarazsag-, hideg-
és téltlir6képesség, de az alany kivalasztasnal szempont lehet az alany hatdsa a nemes fajtak
novekedésére, érzékenység kartevékre, kérokozdkra és kompatibilitds a nemes fajtakkal
(Kajtar-Czinege, 2018).

Az alany szdmos kedvezd tulajdonsaga (pl. rovarok- vagy betegségek elleni rezisztencia, a
talaj magas mésztartalmanak tlrése) lehetGvé teszi, hogy a nemest az igényeihez képest mas
helyekre is telepithessék. Az alanyok befolydsoljak a novekedési erélyt, a talajok biotikus és
abiotikus tényez6ivel szembeni ellenalldsagot, a virdgzds fenoldgiai tulajdonsdgait, a
gylimolcsok mennyiségét és minGségét. J6 példa erre, hogy Nyujté és Kovacs (1968)
felfedezése, hogy néhany alany és oltdvesszé kombinacié magasabb rezisztenciat mutatott
bakterialis rak ellen (Mendelné Paszti et al, 2022).

A kajszifajtakhoz haszndlhaté alanyok korét az alany-nemes kompatibilitds szabja meg és
minden Uuj, kereskedelembe hozott alany esetében sziikséges az Osszeférhetetlenséget
vizsgalni. Az U] kajszialanyoknak nematdda, betegség- és rovarrezisztenciat kell mutatniuk és
jo szaporitasi hatékonysaggal és megfelel6 gyokeresedéssel kell rendelkezniik (Mendelné
Paszti et al, 2023).

Haszndlhatdéak &szibarack, barackmandula, tengeri barack, myrobaldn és szilva tipusu (pl.
Besztercei, BAdi, Fehér, Duranci, Potyd, Voros, kokény és Tarka szilva, stb.) alanyok (Suranyi,
2008; Mendelné Paszti et al, 2023).

Magyarorszagon a kajszi oltvanyok 73%-anal myrobalan magoncot haszndlnak alanyként és
10%-nal kajszi magoncot hasznalnak (Mendelné P3szti et al, 2022).

Ritkan lehet kajszit minden szempontbdl optimalis kdrnyezeti feltételeket biztositd teriiletre

Ultetni, ezért fontos a megfelel6 alanyvalasztds (Mendelné Pészti et al, 2022).

2.4.1. Alanyok talajigénye
Szarazabb alfoldi terlileteken a vadkajszi magoncot preferdljak. Kotott hideg, nyirkos

talajokon a gyokérfulladasra vald érzékenység jelent kardinalis kérdést. Ezen term&helyeket
a kajszi magonc nem viseli el, kozepesen érzékeny a myrobalan és a szilva tipusu (pl.
kokényszilva, Marianna szilva) alanyok tlrik el a legtovabb az ilyen viszonyokat.
A mésztlirése a kajszi tipusu alanynak a legjobb, &szibarack alany hasznalata esetén klordzis
léphet fel a nemesek levelén. A myrobaldan mésztlrése gyengébb a kajszi tipusuaknal és
egyes szilvaalanyok (pl. ’Pollizio’) jél alkalmazkodnak a meszes talajokhoz (Mendelné Paszti

et al, 2023).
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2.5. A kajszi fagy- és télallosaga, hidegtlirése
Hazadnkban a kajszi az egyik legfagyérzékenyebb gylimdlcsfaj (Pénzes és Szalay, 2003; Szalay

et al, 2021). A hidegsériilés a kajszitermesztés legf6bb kockazati tényez6je a mérsékelt
égovon, igy Magyarorszagon is (Mendelné Paszti et al, 2022), mert a kajszi nem tolerélja a
fagy okozta sértléseket a késé téli és kora tavaszi id6szakban.

Az érzékenység a fajtak, és akar a fak kozott a gyiimolcséson belil is valtozhat (Pakkish és
Tabatabaienia, 2015). A fagyt(irést 6roklott tulajdonsdgok koélcsonhatasa hatdrozza meg
(Pénzes és Szalay, 2003).

Manapsag Eurdpaban rengeteg fajta kozil valaszthatunk és a z el6allitas magas kockazata
miatt egyre szorongatobb témakor, hogy melyik fajtakat lehet sikeresen termeszteni és
értékesiteni (Mendelné Paszti et al, 2022).

A fajtak tobbségének rossz az 6koldgiai adaptdcids képessége, ami korlatozza azok
elterjedését. Emiatt mindenttt f6ként sajat fajtakra hagyatkoznak, a kilféldi fajtak
honositasa nehézségekbe Utkozik. EbbGl addddéan a mediterrdan és a mérsékelt régid
fajtahaszndlata élesen elvdlik. A mediterran terileteken rovid mélynyugalmd, alacsony
hidegigényl, meleg- és napfényigényes, mig a mérsékelt égovi terileteken nagyobb
hidegigényl, hosszabb mélynyugalmu, jobb fagyalloképességgel rendelkez6 fajtdk nyertek
teret. Akadnak az atlagosndl jobb 6koldgiai alkalmazkoddképességli fajtak, ilyen pl. a
'Bergeron’ (Hajnal, 2015).

Hazdnkban a téli- és tavaszi fagykar veszélyezteti a termésbiztonsagot, ami évrdl évre nehéz
helyzetbe hozhatja a gazddkat (Mendelné Paszti et al, 2022; Szalay et al, 2021). Egyes
teriileteken 3-4 évbdl csak egyszer lehet teljes értékd kajszitermésre szamitani. igy fontos
célkitlizés a jobb abiotikus stressztolerancidju alanyok és nemesek el6allitdsa, a fajtak

folyamatos fejlesztése (Mendelné Paszti et al, 2022).

2.5.1 A kajszi nyugalmi allapota
A mérsékelt égovi lombhullaté gyiimolcsfak téli nyugalmi dllapota (dormancia) lehetévé teszi

a fak szdmadra, hogy 4atvészeljék a kedvez6tlen korilményeket (Ruiz ez al, 2007) és a
kovetkez6 évi tenyészciklus kibontkozasat elGsegiti (Nyujtd és Surdnyi, 1981).

Ilyenkor alkalmazkodva a hideghez, a fak lombtalan 3llapotba kerilnek (Szalay, 2001). A
kutatok harom nyugalmi format kilonitenek el:

e el6nyugalom: a névényi részek korrelacidjan, koélcsonhatdsan alapszik (Szalay, 2001;

Németh, 2012).
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e mélynyugalom: belsé szabalyozas valtja ki, a noveényi struktdran
belil szabalyozott (Szalay, 2001; Németh, 2012).

e kényszernyugalom (utédnyugalom) (Nyujté és Surdnyi, 1981): a kdrnyezeti hatdsok a
szabalyozo tényezdk (Szalay, 2001; Németh, 2012).

2.5.1.1. El6nyugalom:
A mélynyugalom felé vezet6 atmeneti allapot, hozzavetblegesen a lombszinez8dés id6szaka

(Nyujto és Suranyi, 1981).

Hossza 1,5-2,5 honap. Julius vége és szeptember kozepe kozott keletkeznek a viragriigy
kezdemények és a keményebb hidegekig fokozatosan fejlédnek (Németh, 2012). EImanov
(1961) a kajszi viragriigy fejl6dését vizsgalva leirta, hogy a virdgszervek a hémérsékleti
maximum utan, augusztusban kezdenek kialakulni (Szalay, 2001).

A rigy-pikkelylevelek folyamatosan fejl6dnek, amik a mélynyugalmi idészakban fontos
szerepet toltenek be a hideg elleni védelemben. Kés6 &sszel mar elkiilonithet6k a csésze- és
sziromlevelek, a porzd- és termékezdemények. A portokban és a termében az elényugalom
idején még nem indul meg a szoveti differencialédas, mert a portokkezdeményben egynem
sporogén szovetallomany, archespérium figyelhet6 meg, mig a termékezdeményben az
embridzsak nem alakul ki.

A megfelel6 rigyfejl6dés szempontjabdl fontos az optimalis h6mérséklet és a vizellatottsag
(Németh, 2012).

2.5.1.2. Mélynyugalom:
A téli nyugalom az eredeti élShely kornyezeti feltételeihez valé adaptalédas

folyomanyaképpen alakult ki (Németh, 2012).

A mélynyugalomba valéd atmenet egy belsGleg szabdlyozott folyamat, amit hosszabb
felkésziilési id6szak el6z meg, amikor tdpanyagok halmozddnak fel és névekszik a fagy- és
télallésag (Németh, 2012). A mélynyugalom kialakuldsaban valdszinlleg nagy szerepe van a
nappalhossz rovidilésének (fotoperiodizmus) és a csokkend hémérsékletnek (Szalay, 2001).
Id6tartamat kilonb6z6 kutatok fajtatél figgden 37 és 75 nap kozé teszik (Nyujtd és Suranyi,
1981).

A mélynyugalom a természetes lombhullas utan veszi kezdetét, a fejlédés ekkor szinte
teljesen megall és az anyagcsere folyamatok minimalisra csékkennek a szovetekben (Nyujto
és Suranyi, 1981; Németh, 2012). A rigyek gyenge légzésaktivitdsa és minimalis
nukleinsavtartalma arulkoddé jel a nyugalom idejének, az energiatermelés lecsokken, a

szintetizalo tevékenység megszlinik (Nyujtd és Surdnyi, 1981).
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A termdériigyek novekedése erGteljesen lecsokken, ennek id6pontja fajtanként és
évjaratonként valtozé (Nyujtéd és Suranyi, 1981).

A mérsékelt égdvon a lombhullatd gyimolcsfak a novekedési szakasz végén hideghatas
nélkul is nyugalmi allapotba kerlilnének, de &sszel a korrelativ gatlasi szakaszban a hideg
felgyorsitja a nyugalmi allapot bekodvetkeztét (Ruiz et al, 2007).

A mérsékelt égovi lombhullatd fak igényelnek egy bizonyos mennyiség(i hideghatdst, hogy a
mélynyugalom megszlinhessen. Ez a hidegmennyiség fajtanként eltér, de befolydsolja még a
foldrajzi elhelyezkedés, a klima, s6t még az alany is (Németh, 2012).

A viragrigyek mélynyugalom idején is fejl6édnek, ekkor 0 és +10 ° C kozotti h6mérséklet
sziikséges és ez nem helyettesithet6 fagypont alatti hémérséklettel. Az alacsony hémérséklet
azért sziikséges, hogy a rigyek alapszovetébe elegendé keményité halmozédhasson fel.
Minél hosszabb ideig tart a mélynyugalom, anndl magasabb fagy-és télallésag alakul ki az
adott fajtaban (Nyujtd és Suranyi, 1981).

Ha a hidegigény nem teljesiil, tavasszal rendellenes viragok képz6dnek, késGi rligypattanas
és rugyhullds kovetkezik be (Szalay, 2001, Németh, 2012). A viragrigyek mélynyugalmanak
megsz(inéséhez sziikséges hidegmennyiséget a mérsékelt égovon 0 és +10 ° C kozott eltelt
6rdk szamanak Osszegzésével szoktak megadni. Westwood (1993) 300 és 1000 kozotti
intervallumban adta meg a szlikséges 6rdk szdmat. A mediterran fajtak hidegigénye 500-600
Ora, de az északabbi teriileteken magasabb hidegigényd( fajtakra van sziikség (Szalay, 2001).
Az eredetileg 6szibarackra kifejlesztett Utah modell szerint a 1,5 ° C alatti és 12,4 ° C feletti
hémérséklet hatastalan a mélynyugalom felolddsara, a két érték kozott van a hatékony
hémérsékleti tartomany, mely periddusban eltelt 6rak szdmanak 6sszege adja meg a chill
unit (CU) értéket. Kajszinal, fajtatol fuggéen Ruiz et al. (2007) szerint 800-1200 CU érték
sziikséges a mélynyugalom kielégitéséhez (Németh, 2012).

A viragrugyfejl6dés tanulmanyozasdra a mikrosporogenezis vizsgalatat gyakran alkalmazzak
(Szalay, 2001, 2019). Németh hat fejl6dési stadiumot kilonitett el: archesporidalis, flzér,
pollenanyasejt, tetrad, mikrospdra és pollen allapotot. Az archesporidalis dllapot egybeesik a
hémeérséklet csokkenésével, ekkor a portokokban még csak differencialatlan szévetallomany,
archesporddium talalhato (Németh, 2012). Ez az alapszovet felelGs a virdgpor létrehozdsaért
(Nyujto és Suranyi, 1981; Szalay, 2019).

A portokban torténé szovetdifferencidlddas elsé lépése a flizérallapot (Németh, 2012). Ekkor

a kialakuld pollen anyasejtek dsszetapadva flizérszer(i képz6dményt alkotnak (Szalay, 2001;
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Hajnal et al, 2013). Ez az allapot jelzi a mélynyugalom végét és a rigyek kényszernyugalmi
allapotba kertlnek.

A mikrosporogenezis legérzékenyebb szakasza a meiozis elsé f6fazisa, a korai mikrospdra
fejl6dési dllapotba valé atmenet. Ekkor egy leh(ilés miatt a portok- és tapétumsejtek
kisebbek lesznek, amik kevesebb tdpanyaggal tudjak ellatni a mikrospdrakat, igy a pollenek
elhalnak. A mikrosporogenezis itemének megfeleltetve kiilonb6z6 mélynyugalmi idejl fajtak
kiilonithetSk el (Németh, 2012).

Tobb magyar kutaté (Nyujtd és Banainé, 1975; Sebdk, 1993) is vizsgdlta a kajszik
mikrosporogenezisét, akik az évjaratok és fajtak kozott jelentbs eltéréseket tapasztaltak.
Nyujté és Banainé (1975) szerint a mikrosporogenezis (itemének megfeleltethetéen
alakulnak a fajtak virdgzasi idejei.

Solohov (1970) megdllapitotta, hogy a kajszi viragriigyeinek fagytlir6 képességének
csokkenése szoros Osszefliggésben van a mikrosporogenezis Utemével. Szalay és
munkatarsai (1999) bizonyitottak, hogy a téli hémérséklet befolydsolja a mikrosporogenezist
és a fagytdrést (Németh, 2012).

A janudrban-februarban gyakran el6fordulé enyhe id6jaras, majd a hirtelen bekdvetkez6
erGteljes lehlilés, illetve a nagy napi h6ingas (napkdzben akar +10- 15, majd éjszaka -10 - -15
° C) miatt fagykdrok kovetkezhetnek be (Pénzes és Szalay, 2003). Az abnormalis
felmelegedések mélynyugalom idején zavarokat okozhatnak a porzék képz6désében:
kevesebb porzé és pollen, gyengébb tomlbfejleszté képesség allhat el6. Ugyanakkor a
maghdz és a bibe fejl6dése is akaddlyokba Utkozik, csokevényes termd6bél termés nem
varhaté (Nyujtd és Surdnyi, 1981).

2.5.1.3. Kényszernyugalom
A mélynyugalom idején bekovetkezd nagy hidegek miatt a mélynyugalom megszakad, az

anyagcsere nagyon lecsokken, ekkor kényszernyugalom all be. Ahanyszor 0 ° C ala esik a
hémérséklet, annyiszor all be a kényszernyugvds. A hideg elmuldsa utan folytatdodik a
mélynyugalmi fejlédés.

A kényszernyugalom alatt fagyallésag alakulhat ki. Ezt edzG6dési fazis eredményezi, ami
tartésan -10 - -15° C-os leh(ilést jelent. A megedz6dés kovetkeztében a plazmakolloidok nem
veszitenek olyan mértékben vizet, ami a kiszaradasukat eredményezné, a keményit6
hidrolizalédik, cukorrad alakul, a hemicelluléz lebomlik, igy az Osszes szénhidrattartalom

emelkedik. Csokken a szabad amino- és nukleinsav tartalom is.
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Szdrmazasi helyén a kajszi tartds kényszernyugalma kell6 fagyallésagot biztosit, ami
egybeesik a zord téli id&jarassal. llyenkor akar -35 ° C-ot is elvisel (Nyujtd és Suranyi, 1981).

2.5.2 A fak fagyallésaga, fagykar kialakulasa
A fagyallésagot alapvetéen a fajta orokletes tulajdonsdgai szabjdk meg, de befolyast

gyakorolnak a télre vald felkészilés, az év idGjarasanak alakulasa (a fagy jelentkezésének
idépontja és a hémérsékletvdltozas Uteme), a gyimolcsfak anatdmiai felépitése és a
talajviszonyok is (Szalay, 2001).

A fagy karositd hatdsa a sejtekbdl torténd vizelvonason alapszik. Lassu leh(lés esetén
jégképzbdés torténik a sejtek felliletén, és a megvaltozott nyomasviszonyok miatt a sejtben
lévé viz diffundal a sejtfelszini jégréteg felé, igy a sejt vizet veszit, plazmolizis torténik. Ha a
plazmolizis gyenge, akkor felmelegedés utan a sejt visszanyeri az elvesztett vizet, helyreall a
turgordllapota, viszont erls plazmolizis esetén a sejt elpusztul. A sejtben [évé viz képes
tulhdlni, de nagyon erGs fagy esetén a szabad viz megfagy (a kotott viz nem) ami a sejt
szerkezetének tonkremenetelével jar. Gyakran bekovetkezik fagykar akkor is, amikor a
lehdlés lassu, viszont a felmelegedés gyors, mert nincs id6 arra, hogy a viz visszadramoljon a

plazmaba (Szalay, 2001).

2.5.2.1. Alanyok hidegt(rése
A hazai viszonyok kozott a jol kivalasztott kajszi tipusu alany gyokerének és torzsének

hidegt(irése megfelel6 lehet. Szilva torzset is szoktak nevelni, hogy magasan a korondba

szemezzék a kajszifajtat, hogy a torzsek elfagyasat kikiszoboljék (Mendelné et al, 2023).

2.5.2.2. Viragrugyek hidegtdrése
A viragrigyek sokféle szovetbdl épiilnek fel, amiknek a fagyallésaga eltér, karosodasuk

mechanizmusa még nem teljesen tisztazott (Szalay, 2001).

A virdgrigyeknél a legmagasabb fagyallésagi érték decemberben mérhets, majd ez
januarban folyamatosan csokken. A csokkenés mértéke fligg az évjarat hémérsékleti
viszonyaitdl, illetve a fajtatol (Pénzes és Szalay, 2003).

A fenolégiai folyamatok el6rehaladtaval a reproduktiv szervek egyre fagyérzékenyebbek
(Németh, 2012).

A mélynyugalom soran -12 - -14 ° C-tdl kdrosodnak a viragriigyek, ekkor a riigyek elfagyasa,
rigypergés és viragrigyrendellenességek kovetkezhetnek be. A sziromlevelek kibujasakor -4
— -6 ° C hémérsékletig nem kovetkezik be karosodas, viszont a kinyilt virdgok mar -2 ° C alatti
leh(lést sem viselnek el. A kajszi éppen kot6dott gylimolcsei a legfagyérzékenyebbek, 0 —-1 °

C lehdilés is mar komoly veszteséget eredményezhet (Nyujtd és Surdnyi, 1981).
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2.5.3. A kajszi fagyttirésével és hidegigényével kapcsolatos hazai és kiilfoldi kutatasok
Szamos kutatas vizsgalja a kajszi viragrigyeinek fagyérzékenységét, hazankban a vizsgalati

modszereket Szalay LaszI6 és munkatdrsai készitették eld, akik leirtak, hogy az egyes fajtak
fagytlrésének mértéke valtozik a nyugalmi idészak sordan és a téli, tél végi hGmérsékletek
befolyasoljak a dormancia alakuldsat és a viragzas idejét is. Ennek megfelel6en a kiilonb6z6
kajszifajtak eltéré mértékben tolerdljak a tavaszi fagyokat (Mendelné et al, 2022).

Az attelel6 szervek fagyalldsagat mesterséges fagyasztdssal szoktdk elemezni. A
genotipusokra jellemz6 fagytlirési kozépértéket (LTsg) hatdrozzak meg, amely azt a
hémérsékletet jelenti, amely az adott id6pontban 50%-os fagykarosodast okoz (Hajnal, 2015;
Szalay et al, 2021).

Mendelné és munkatdrsai 7 kajszifajta hidegt(irését vizsgalta 2021-22-ben ('Belgarouge’,
"Farbaly’, 'Goldrich’, "Harogem’, 'Magyar kajszi C. 235’, 'Pink Cot’, 'Rézsakajszi C. 1406’)
szabadfoldi felvételezésekkel és mesterséges fagyasztdsos megfigyelésekkel). Szabadfoldi
vizsgdlatndl minden fajtabdl égtdjaknak megfelel6en 100-100 riigyet elemezve megkaptdk a
megtermékenyitésre alkalmatlan virdgok szazalékos aranyat. A mesterséges fagyasztasos
kisérlet 2021. oktéberétél 2022. februarjdig tartott, havonta egyszer végezték el (5
kilonbo6z6 id6pont) klimakamraban és minden alkalommal 4 kilonb6z6 fagyasztasi
hémérsékletet alkalmaztak 2 ° C kilonbséggel. A cél az volt, hogy minden fajtara
megallapitsak az LTso értéket, ezzel jellemezve a fagyallosagat.
A szabadfoldi kisérlet eredménye alapjan a kiilonb6z6 fajtak a varakozasoknak megfeleléen
eltér6 mértékben toleraltdk a viragzast megel6z6 er6teljesebb lehlléseket. A legkisebb
mérték( fagykart a 'Harogem’ és a 'Rézsakajszi C. 1406’ mutatta, a ‘Magyar kajszi C. 235’
atlaghoz kozeli értéket mutatott. Az olasz ’Farbaly’ fajta produkdlta a leggyengébb
eredményeket.

A mesterséges fagyasztasos kisérlet alapjan bizonyitottak, hogy a fagytlirés id6ben véltozd
tulajdonsag, az 5 kiilonb6z6 id6pontban mindig eltérd értéket mutatott. December végéig
novekszik, - abban az id6épontban a legfagytlir6bb a viragrigy -, majd a viragzasig
folyamatosan csokken - a kinyilt viragok a legfagyérzékenyebbek. A kilénboz6 fajtak
fagytirése is valtozik a tél folyaman (pl. a ‘"Magyar kajszi C .235’ decemberben még csak az 5.
a ragsorban, addig februdrban el6lép az elsé helyre).

A kiulonbo6z6 fajtak fagytlirése is valtozik a tél folyaman (pl. a "Magyar kajszi C .235’
decemberben a hét vizsgalt fajtabdl minddssze az 5. helyet foglalja el a fagyt(irési

,versenyben”, de februarra el6lép a dobogo legfelsé fokara.
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A két kisérlet alapjan elmondhatd, hogy a ‘Rdzsakajszi C.1406’ kivaldan birja a hideget, illetve
a 'Magyar kajszi C. 235’ fagytlrése is jo, ha a viragzas el6tt hlivds az id6jaras. Meleg
hémérsékletl februar-marcius esetén fejl6désnek indulnak virdgszervek, ezaltal fokozottan
érzékennyé valnak a fagyokkal szemben. A hasonld klimatikus adottsagokkal rendelkezé
orszagokbdl szdrmazé fajtak egy része jo fagytlrésli, viszont a mediterrdn fajtak
magyarorszagi termesztésre kevésbé alkalmasak, hiszen (pl. a 'Farbaly’ olasz fajta is, ami a
legrosszabb eredményeket produkalta) alacsony hidegigényliek és hamar kilépnek a
kényszernyugalmi fazisbdl. igy nappali felmelegedés utan érkezé kisebb erély( fagy is kart
okozhat (Mendelné et al, 2022).

Egy spanyol kisérletben harom éven keresztiil 10 olyan fajta ('Currot’, ‘Bulida’, 'Bergeron’,
‘Orange red’ - nemzetkozileg ismert fajtak és ezek hidegigényét kiilonb6z6 éghajlati
feltételek mellett is vizsgaltdak mar - és Uj fajtakat, mint a ‘Rojo Pasio n’, ‘Selene’, "Murciana
Dorada’ és a CEBAS-CSIC sargabaracknemesitési program két szelekciéjat ('S 405/17’ és 'Z
111/61’)) hideg- és viragzasi hGigényét vizsgaltak, amelyek atfogtdk a kajszi viragzasi
idejének teljes tartomanyat.

A munka célja volt, hogy harom egymast kévetd évben torténd vizsgalat alapjan kiszamoljak
az egyes kajszifajtak csoportjdnak hidegmennyiség igényét és a virdgzdshoz szikséges
hGigényt.

A hidegigény becslésére szolgald kiilonb6z6 mddszerekkel 6sszefliggéseket allapitottak meg
az igényelt hidegmennyiség, hdigény és a viragzasi id6k kozott.

A kajszifajtak jelent8s eltérést mutattak a virdgzasi id6 tekintetében; az eredmények alapjan
erGs pozitiv korreldcio latszott a hidegigény és a virdgzas id6pontja kozott, valamint negativ a
nyugalmi id6szak megszakitasahoz sziikséges hidegmennyiség és a viragzas hbigénye kozott.

A hidegigény a legtobb fajtandl 800 és 1200 kozo6tti hidegegység (CU) volt. Az eredmények
azt mutattdk, hogy a nagyon enyhe tell terlleteken a kajszibarack kisebb eséllyel
termeszthetd (Ruiz et al, 2007).

2.6. A kajszi beltartalmi értéke

A gyimolcs rostokban, olajban, fehérjében, oldhatdé cukrokban, zsirsavban és
karotinoidokban gazdag, értékes fenol, pektin és asvanyi anyag forras.

Mono- és poliszacharidokbdl a gylimolcshusban fajtatdl és foldrajzi elhelyezkedéstél figgéen
kiilonb6z6 aranyban szachardzt, gliikdzt és fruktozt, esetenként szorbitot, fruktdz-inozitot és

maltdézt taldltak. A magban manndzt, gliikdzt, glilkuronsavat és szachardzt, a sejtfalban
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pektint, arabindzt és galaktdozt azonositottak. A hamozatlan mintdk gazdagabbak voltak
cukorkomponensekben, ramndzt, fukdzt és xildzt is tartalmaztak.

Kilonb6z6 fajtdknal a mag olajaban a legfébb zsirsav komponensek az olajsav, linolsav,
plamitinsav és esetenként a sztearinsav (Erdogan-Orhan és Kartal, 2010).

Asvéanyi anyagok koziil féleg kaliumon, kalciumot, vasat, magnéziumot, cinket, foszfort és
szelént tartalmaz (Leccese, 2007).

A karotinoidok koziil a B-karotin volt a legf6bb komponens, a teljes karotinoid tartalom tobb
mint 50%-at tette ki. Ezen kivil kisebb mennyiségben tartalmaz még a-karotint, y-karotint,
zeaxantint és luteint is (Dragovic-Uzelac, 2006).

Fenolos vegytletek koziil a klorogénsav, katechin, epikatechin és rutin a legjelent&sebb, de

sok mas ugyanebbe a csoportba tartozé vegyiiletet is tartalmaz (Gottingerova et al, 2021).

2.7. Molekularis markerek
A molekularis marker olyan DNS szekvencia, amely a kromoszéma egy ismert |6kusza

kozelében taldlhatd, vagy egy gén, amelynek fenotipusos kifejez6dése gyakran kénnyen
felismerhet6 és egy egyed azonositdsdra vagy prébaként haszndljak kromoszémak sejtmagok
és lokuszok jelolésére.

A markerek polimorfizmust mutatnak, amik a genom |dkuszaiban a nukleotidok
kicserél6désébdl vagy a mutdcidibdl eredhetnek és genetikai kiilonb6z6ségek azonositasat
teszi lehet6évé az egyedek és fajok kozott. A molekuldris markereket sok terileten
felhasznaljak, példaul a genetikai térképezésnél, apai vizsgdlatoknal, Ordkletes
betegségekhez kdtheté mutans gének azonositasanal, fajtaazonositasnal, marker aszisztalt
nemesitésnél, epidemiolégidban, népességtanulmanyokban (ldrees, 2014).

A molekuldris markerek fejl6dése jelentGs hatdst valtott ki a novénynemesitésben és
b6séglik miatt széles korben hasznaltak, példaul kapcsoltsagi térképek készitésére, fajtakon
és csiraplazmakon belili genetikai variaciok elkiilonitésére (Kondrostami és Rahimi, 2015). A
genetikai varidciok kimutatdsa és elemzése segithet megérteni a novényekben el6forduld
jelenségek alapjat. A molekularis markerek a fenotipusokkal vald 6sszefliggésiik a sziikséges
mérfoldkoveket adjak a genetikai variaciok tisztazdsahoz (Agarwal et al, 2007). A DNS alapu
markerekbdl tébb van, mint fenotipusos karakterekbdl és altaldban fliggetlenek a kérnyezeti
tényez6ktdl (Amom és Nongdam, 2017) és polimorfaknak és minden szovetben és szervben
a kilonboz6 fejlédési allapotokban is kimutathatonak kell lennilik (Kondrostami és Rahimi,

2015).
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A DNS alapu markereknek két kategodridja van: az egyik hibridizacién alapszik (RFLP), a masik
a PCR alapu markerek (pl. RAPD, AFLP, SSR, SNP, EST stb.). Az idedlis markerek az alabbi
tualjdonsagokkal birnak:
e erds polimorf természettel kell rendelkeznilk, mert a genetikai diverzitas vizsgalatok
a polimorfizmust mérik;
e kodominans o0rokl6dés: a diploid szervezetek homozigdéta vagy heterozigéta
allapotanak meghatarozasa;
e Gyakori el6fordulas a genomban: a markereknek egyenletesen és gyakran kell
eloszlaniuk a teljes genetikai allomdnyban
e Szelektiv semleges viselkedés: barmely organizmus DNS szekvencidja a kornyezeti
feltételekre és kezelési gyakorlatokra nézve semleges;
e Konnyl hozzaférés: konnyen és olcsén felismerhetd;
e Egyszer( és gyors vizsgalat;
e Magas reprodukalhatdsag;
e Alaboratériumok kozott konnyUl adatcsere;
e Elégséges felbontast biztosit a genetikai kiilonb6z6ségrél;
e Kis mennyiségl szovet- és DNS mintdt igényel;
e Kilonboz6 fenotipusokhoz kapcsoltak

e Nincs szikség el6zetes informacidra az organizmus genomjarél.

Sajnos egy molekuldris marker sem felel meg az Osszes feltételnek. A markertechnikak
eltérnek egymastdél fontos tulajdonsagokban, mint genomi gyakorisagi el6fordulas,
polimorfizmus szintek reprodukalhatésag és technikai koltségek (Kundan et al, 2014;
Agarwal ez al, 2007).

A kovetkez6kben népszerli molekuldris markerekrél, illetve azok kajsziban vald

alkalmazasaradl készitettem attekintést.

2.7.1 RFLP
Az RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) a legszélesebb kérben hasznalt

hibridizacién alapuld molekuldris marker. 1975-t6l hasznaljdk és eleinte a human genom
térképezéséhez vették igénybe, késébb kezdték el alkalmazni a ndvényi genomok
vizsgalataban (Semagn et al, 2006).

Az RFLP technika a DNS mintdk specifikus restrikcids endonuklazzal valé emésztésével
feltarja a DNS szekvencidk kozotti eltéréseket a kiilonb6z6 bazispar méret(i/hosszusagu

fragmentumok jelenlétének vagy hianyanak megallapitasaval (Amiteye, 2021). A restrikcios
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emésztéssel keletkezett fragmentumok szama és mérete egyed, populacié és faj szintjén
eltéréseket mutathatnak (Semagn et al, 2006).
A restrikciés endonukledzok baktériumokbdl izoldlt enzimek (Amiteye, 2021; Semagn et al,
2006). Mindegyik restrikciés enzim egy specifikus és jellegzetes DNS szekvenciat ismer fel
(Jones et al, 1997), ezek 4, 6 vagy 8 bazispar hosszusaguak és valahanyszor taldlkozik az
enzim ezekkel a szekvencidkkal, a dupla szali DNS-t elhasitja (Semagn et al, 2006).
Az RFLP mddszerrel nemcsak a restrikcids enzimmel torténé emésztés utan kapott DNS-
fragmentumok méretbeli kilonbségét lehet kimutatni, hanem az inszerciot, deléciét és
bazisvaltozast is (Hajosné Novak, 1999). Akdr egyetlen nukleotidnyi valtozas is kialakithat
vagy tonkretehet restrikcids helyeket, igy a mutdcidk eltéréseket okozhatnak a restrikcids
helyek szamaban (Jones et al, 1997).
Az eljaras |épései az alabbiak:
1. Sejtmagi DNS izoldlasa lehetGleg osztédd novényi szovetbdl, leggyakrabban
fiatal csirandvények friss levelébdl (Hajosné Novak, 1999; Amiteye, 2021).
2. a DNS emésztése egy vagy tobb restrikcios enzimmel
3. arestrikcids fragmentumok elvalasztasa agardz gélelektroforézissel
4. az elvalasztott fragmentumok agardz gélrdl filterre vald atvitele Sothern
blottolassal
5. Egyedi fragmentumok érzékelése jel6lt probakkal torténé nukleinsav
hibridizacidval
6. Autoradiografia (Semagn et al, 2006).
Az RFLP analizis magas DNS igénye miatt elegendé mennyiségli DNS kinyerésére van
szilkség. Emiatt egyes esetekben PCR-t alkalmaznak, a kérdéses DNS-szakaszt amplifikaljak,
hogy megfelel6 mennyiségli DNS-t nyerjenek, amely sziikséges a hatékony RFLP-elemzéshez
(Amiteye, 2021).
A DNS-t dltaldban olyan restrikciés endonukledzzal emésztetik meg, ami 6 bazispar
hosszusagl, jellegzetes DNS molekuldt ismer fel, mert az 200 - 20000 bp méretl
fragmentumokat produkal, amiket egyszer( agaréz gélelektroforézissel el tudnak valasztani
egymastél. Ha 4 bazispart felismeré enzimet valasztananak, az tul kis méretl
fragmentumokat eredményezne, ahhoz, hogy azokat agardéz gélen szeparalhassak el
egymastdl, ekkor a koridlményesebben el6allithatd poliakrilamid gélelektroforézist kellene

alkalmazni az elvalasztdsi folyamathoz (Semagn et al, 2006).
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Az elektroforézis utan a DNS fragmentumokat egyszalusitjuk és a gélrél nitrocelluldz
membranra visszik at, ezt hivjuk Southern blottnak. A denaturdlt DNS a membranhoz tapad,
ahol azok hibridizalnak egy jeldlt, egyfonalas DNS-prébaval (Hajosné Novak, 1999). Altalaban
a probakat radioaktiv izotépokkal jelolik (Amiteye, 2021), jellemzéen 2P izotépot vagy
biotint haszndlnak a jel6lésre. Ezzel a |épéssel tessziik a DNS szakaszt lathatéva (Pedryc,
2008). A prébak allhatnak cDNS-bGl és gDNS-b4I. A gDNS-t az 0sszes kromoszdmalis DNS
restrikcids emésztével és a kapott fragmentumok vektorba kléonozasaval allitjuk el6 (Hajésné
Novak, 1999).

Radioktiv prébdk haszndlata sordan a megjelenitéshez rontgen vagy fényképészeti filmet
haszndlnak, amelyen a prébdkbdl szarmazd radioaktiv bomldstermék lathaté savokat
eredményez. A prdobdval komplementer fragmentumokat sdvok formajaban Iatjuk a filmen.
Ha két egyed olyan restrikciés fragmentumban kiilonboézik, amely homoldg a prébaval, akkor
a megfelel6 savok kilénbdz6 helyen lesznek az autoradiogramon és ezaltal polimorfizmust
tapasztalhatd. Viszont a préobaval homoldg restrikcios fragmentumban a két egyed kozott
nincs kilonbség, akkor a savok azonos helyen lesznek, igy monomorf mintdzatot kapunk
(Hajosné Novak, 1999; Semagn et al, 2006).

El6nye a technikdnak, hogy az RFLP markerek nagy mennyiségben vannak jelen és
véletlenszerlien oszlanak el a genomban és nagymértékben reprodukdlhatéak (Amiteye,
2021). Kodominans orokl6dést mutatnak (Hajésné Novdk, 1999; Semagn et al, 2006,
Amiteye, 2021; Pedryc, 2008; Velich, 2001). Fliggetlenek a génexpressziotél és a
kdrnyezettdl, elvben valamennyi mutdciés eseményt képesek jelezni (Hajosné Novak, 1999)
és a laboratdriumok kozott egyszerden kivitelezhet6 az adatcsere (Semagn et al, 2006).
Hatranya a technikanak, hogy mara elavultnak mindsul (Amiteye, 2021). Id6-, munka és
koltségigényes (Pedryc, 2008; Amiteye, 2021; Semagn et al, 2006; Hajosné Novak, 1999).
Nem automatizalhaté és magas a DNS anyagigénye (Amiteye, 2021; Semagn et al, 2006) és
nem utolsé sorban emberi egészségre karos radioaktiv anyagok haszndlatat feltételezi az
eljaras (Pedryc, 2008; Hajosné Novak, 1999).

2.7.1.1. Az RFLP technika alkalmazasa kajsziban
Egy spanyol kisérletben 33 mandula genomidlis és cDNS prébaval vizsgaltdk 52 eurdpai

(spanyol, francia, olasz, gorog) és észak-amerikai kajszibarack fajta RFLP polimorfizmus
szintjét. A kapott értékekkel tisztaztak a kajszi fajtak genetikai terjedelmét és megoszlasat és

azok nemesitésbe torténé vonasukat (de Vicente et al, 1997).
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2.7.2. AFLP
Amplified fragment length polymorphism (AFLP), egy hatékony DNS ujjlenyomat technika,

ami barmely organizmushoz hasznalhatd barmilyen szekvencia el6ismeret nélkil. A genomi
DNS-t 2 kiilonb6z6 restrikcios enzimmel emésztik, melyek kozil az egyik altalaban egy ritkan
vagod, a masik egy gyakran vagd enzim (Vuylsteke et al, 2007). A szekvencia téredékekhez
adaptereket kapcsolunk és az adapternek megfelel6, de random végz6désli primerek
segitségével PCR-rel amplifikdljuk azokat. (Mdlnas et al, 2006). A primerek a 3’ véglikon
szelektiv nukleotidokat hordoznak, a restrikcios fragmentumok egy specifikus
részhalmazainak amplifikacidjat lehet6vé téve (Ajmone-Marsan et al, 1997). A
fragmentumok  méret szerinti  elvdlasztasahoz és  vizsgdlatdahoz  poliakrilamid
gélelektroforézist és kapillaris elektroforézist haszndlhatunk (Liu, 2007; Malnas et al, 2006).
El6nye ennek a technikdnak, hogy l6kuszok szazait tudjuk egyidejlleg elemezni egyetlen
primer kombinacidval. A markerek 6rokl6dése mendeli torvényeknek felenek meg. Nem
igényelnek el6zetes genetikai informacidkat, és barmely fajban haszndlhatéak genetikai
elemzésre. Multi-lokuszos, akar teljes genom szélességl lefedettséget biztosit a genetikai
variaciok tesztelésére (Liu, 2007).

Hatranya, hogy vannak korlatai, pl.: amennyiben alacsony (90% alatti) a mintak kozotti
atfogd szekvencia homoldgia, az AFLP ujjlenyomat technika kevés kozos fragmentumot
képes produkalni. Baktériumokban alfaj szinten a rokonsagot az AFLP technika képtelen
kimutatni, igy 6sszehasonlitdé genom analizisre alkalmatlan. A kevés szekvencia variaciot
eredményez6 marker felderités a genomi DNS-ben, a polimorfizmusra tesztelheté nagy
fragmentumszam ellenére kedvez6tlen technikanak nevezhetd. Ezekre az esetekre azon
markerrendszereket ajanljak, amelyek az AFLP-t kombinaljak mikroszatellitekkel (Vuylsteke,

2007).

2.7.2.1. Az AFLP technika alkalmazdsa kajsziban
Egy francia kisérletben genetikai diverzitast vizsgaltak AFLP markerrel kajsziban. Negyvenhét

kajszifajtat vizsgdltak vilagszerte 5 EcoRI-Msel AFLP primer kombinacidval.

A vizsgalat masik részében alfajokat és kozeli rokon fajokat hasonlitottak (P. armeniaca var.
ansu, P. mume, P. brigantiaca, P. dasycarpa and P. holosericea) 6ssze a kozonséges kajszival
(P. armeniaca). A Neighbor Joining dendrogramot a hasonldsdgi matrix segitségével
készitették el (Hagen et al, 2002).

2.7.3. RAPD

A RAPD (Random Amplification of Polymorhic DNA) egy dltaldnosan hasznalt molekuldris

marker technika, amit a genetikai diverzitds vizsgalatoknal haszndlnak. Williams és
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munkatarsai irtak le 1990-ben (Hadrys et al, 1992) ezt a mddszert. Nem igényel el6zetes
szekvenciaismeretet (Kumar és Gurusubramanian, 2011).

Egy primert hasznal, tetsz6leges nukleotid szekvencidval. A reakcidban két kiilonb6zé
helyhez kapcsolddnak a primerek az ellentétes DNS templat szalakon. Ha a primer
kapcsolddasi helyek egymastdl amplifikalhatd tavolsagon belll vannak, termociklikus
amplifikacidval kilonallé, egyedi DNS termékek keletkeznek (Tingey et al, 1994).

A szintetikus primerek rovid, 10 nukleotid hosszusdagu, véletlenszer( szekvencidk és alacsony
annealing hémérsékleten szaporitja fel a nanogram mennyiségl teljes DNS-t (Bardakci,
2000).

Amikor a primer révid, nagy a valdszinlisége annak, hogy a genom tartalmaz olyan helyeket,
amik forditott orientacidjuak, egymdshoz kdzel vannak és ahové a primer be tud kétédni. Igy
a technika lényegében ezeket a kis, ellentétes irdnyd ismétl6déseket tapogatja le a
genomban és amplifikdlja a kdzbeesd, valtozé hosszusagu DNS szakaszokat (Hadrys et al,
1992), el6ére nem prognosztizdlhaté fragmentum fog felszaporodni (Velich, 2001).

Ahhoz, hogy mindkét DNS szalat felszaporithassuk, a primerrel komplementer
szekvencidknak mindkét szalon 2 kilobazisparnyi tavolsagon belil kell lennilik, mert a PCR-rel
altaldban ekkora fragmentumot lehet felszaporitani (Hajésné Novak, 1999).
Etidium-bromiddal festett agardz gélelektroforézissel valasztjadk el a PCR termékeket. A
dekamer primereket kereskedelmi forgalomban sok forrasbdl beszerezhezéek. Az AP-PCR
(Arbitrary Primed Polymerase Chain Reaction) és a DAF (DNA Amplification Fingerprinting)
technika tobb szempontbdl is hasonlit a RAPD technikahoz. Mindkett6 egyetlen
véletlenszer(i oligonukleotidot hasznal primerként és nem igényelnek elGzetes
szekvenciaismeretet az elemzésekhez. Kiilonbséget a primerek hossza az amplifikacids
kortlmények és a megjelenitési mddszerek jelentenek.

Az AP-PCR-t Welsh és McClelland (1990) egymastdl fliggetlenil fejlesztették ki. Tizenot
nukleotid hosszusagu primereket haszndltak és a RAPD-tél kilonb6z6 amplifikacid és
elektroforetikus koriilményeket biztositottak a technikahoz.

A DAF technikanal 10 nukleotidndl rovidebb primereket hasznalnak, és a komplexebb DNS
ujjlenyomat profilokat allitanak vele el (Bardakci, 2000).

A RAPD technikdval a genetikai ujjlenyomat és polimorfizmus mellett vizsgalhaté a genotipus
gylijtemény rokonsagi kapcsolatai is. El6Gnye a technikdnak amellett, hogy nem igényel

el6zetes szekvenciaismeretet, hogy egyszer(i és aranylag kis genetikai eltérések is
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vizsgdlhatok vele. A technika alkalmazasaval sikeresen becsliltek genetikai kapcsolatokat
kajsziban, eperben és figében (Ercilsi et al, 2009).

Hatranya a technikanak az alacsony reprodukalhatésdg, ami az reakciokorilményekre valé
érzékenységnek és a kiilonb6z6 DNS fragmentumok kozotti versengésbdl adédnak. Ezen felil
a dekameres primerekben torténé egyetlen bdazisparnyi valtozads az amplifikalt
fragmentumok teljes megvaltozdsat okozhatjak, kiilonosen, ha a valtozads a 3’ végen torténik,
de a templat oldalan bekovetkez6 vdltozads is hasonld kovetkezményekkel jar (Lessels és
Mateman, 1997). Tovabba a RAPD-ok dominans markerek, ezért heterozigdta genotipusok
kimutatasara nem alkalmasak (Hajosné Novak, 1999; De Wolf et al, 2003). Mindemellett a
RAPD nem olyan véletlenszer(ien szliri a genomot, mint ahogy az varhaté volna. A legtobb
RAPD primer magas GC tartalmi, amely az alacsony hémérsékleten torténd sikeres
tapaddshoz, sziikséges. Ez azt eredményezi, hogy a primerek hajlamosak a GC-ben gazdag
régiokhoz kotédni, amelyek a genomban nem egyenletesen oszlanak el. Végll az
amplifikacio véletlen természetének kdszonhetbéen sejtmagi és organellumi DNS is

felszaporithaté a PCR soran (De Wolf et al, 2003).

2.7.3.1 A RAPD technika alkalmazdasa kajsziban
A RAPD markereket tobb kajszibarackhoz kot6dé kisérletben is haszndltak:

e Egy japan kisérletben kajszi fajtak és hozzajuk kapcsolhatd fajok, mint a P. sibirica és
P. brigantina osztalyozdsara és a polimorfizmus megallapitdsara RAPD elemzést
hajtottak végre. Harminchdrom fajtat és a két kapcsolodd fajt teszteltek RAPD
markerekkel, valamint klaszteranalizissel és harmadik tipusd kvantifikacids
maodszerrel osztalyoztak Sket. Kétszazhuszon6t Operon primerbdl valasztottak ki a 18
legalkalmasabb primert, amik tobbszords polimorfizmust tudtak felmutatni
(Toshihide et al, 1998).

e Egy amerikai kisérletben egy projekt részeként szamos 10 bazispar hosszu primert
szlrtek, hogy félvad pakisztani kajszi populdciokban RAPD-okat azonositsanak.
Tovabba a reakcidkorilményeket Ggy alakitottak, hogy kovetkezetes eredményeket
kaphassanak és 7 primert azonositottak, ami kdvetkezetesen polimorfizmust tudott
produkalni (Gogorcena és Parfitt, 1994).

e Egy torokorszagi kisérletben 23 kajszifajta kozotti genetikai kapcsolatok vizsgalatara
RAPD technikat alkalmaztak, 40 féle primert haszndltak. A kozeli kapcsolatban allé

genotipusok kozotti feltart eltérések jelzik, hogy a RAPD markerek hatékonyabbak a
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morfologiai és az izozim markereknél a genetikai kapcsoltsagi térképek el6allitasat

illetéen (Ercisli et al, 2009).

2.7.4. CDDP
Collard és Mackill, a technika kifejleszt6i rizs genotipusok polimorfizmusanak

meghatarozasara hasznaltak el6szér a moddszert 2009-ben és a primer szekvencidkat
kilonboz6 novényfajok jol ismert génjének protein szekvenciai alapjan allitottak el (Collard
és Mackill, 2009; Liu, 2020).

Hosszabb, 15-19 bazispar méretl primereket, illete magasabb annealing hémérsékletet (50
°C) hasznal, mint a RAPD mddszer, tovdbbd a primerekben 60%-ndl nagyobb GC
tartalmaznak, amellyel noveli a technika reprodukalhatésagat (Hajibarat et al, 2015; Collard
és Mackill, 2009). Ez a metdédus gén régiora fokuszal, ami QTL-térképezésnél elénydsebb,
mint a random markerek. Rovid konzervalt szekvencidkat céloz meg, amelyek toébb helyen
szerepelnek a novényi genomban, ezek sok primerkété helyet biztositanak (Collard és
Mackill, 2009). Altaldban olyan funkciondlis géneket keresnek, amely a noévények
fejlédéséért és az abiotikus vagy biotikus stresszre adott valaszért felel6sek (pl. olyan
feltételezett doménekhez, mint auxin kot6 fehérjék, a fejlédésért felel6s transzkripcids
faktorok, gyimolcsérésért, masodlagos anyagcseréért, sejt morfogeneziséért felelds régiok).
Olyan markerek fejleszthet6k, amelyek fenotipusosan tulajdonsagokhoz kétédnek (Igwe et
al, 2021). Egyetlen primerrel dolgozik, amely forward és reverz primerként is szolgal (Saidi et
al, 2018), ezenkivil a funkcionalis gének konzervativ régiéihoz kotédve, akar a teljes
genomot is amplifikadlhat (Liu, 2020). Genetikai diverzitds (GD) vizsgalatara és populdcioé
értékelésre hasznaljak és nagyon hatékony, koltséghatékony maddszer. Agardz gélt
hasznalnak a kiértékeléshez (Igwe et al, 2021). Univerzalis (sok fajnal hasznalhatd) maddszer,
magas polimorfizmus, sokoldallsag és stabilitas jellemzi (Golian et al, 2022; Liu, 2020; Igwe
et al, 2021). Ismert génekhez kotheté funkcionalis domének esetében informativ sav
mintazatot képes nyujtani, ami genetikai térképezésnél, genotipus gyljtemény genetikai
diverzitds vizsgdlatoknal jol haszndlhaté. A CDDP markertechnika képességeinek
koszonhetSen funkcionalis markerek (FM-ek) generalhatdak, amik adott névényi fenotipusos
expresszioval tarsithatéak (lgwe et al, 2021). Kilénb6z6 noévények, gombdk genetikai
vizsgalatdhoz, tulajdonsagainak és terméseinek javitasara is hasznaltdk mar ezt a technikat
pl., Rosa rugosa, Chrysantheum és plinkdsdi rézsa fajtak, datolyapdlma, csicseriborsé
(Hajibarat et al, 2015), rizs, afonya, (Igwe et al, 2021; Liu, 2020, Jiang és Zang, 2017), késGi

laskagomba (Golian et al, 2022), stb. esetében.
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Hasznalatuk egyszerli dominans markerek helyettesitésére, vagy éppen azokkal egylittesen
javasolt, illetve olyan laborok szamara lehet kedvez6 az alkalmazasuk, amik az agardz

gélelektroforézist preferaljak a kiértékeléshez (Collard és Mackill, 2009).

2.7.5SSR
Mikroszatellitek vagy SSR-ek (Simple Sequence Repeats — egyszerl szekvencia ismétlések) a

névényi funkcionalis genomika egyik leginformativabb és tobbcélu genetikai markere (Taheri
et al, 2018).

Ezek DNS szakaszok, amik rovid, egymas utan elhelyezkedé (tandem) ismétl6déseket —
mono-, di-, tri-, penta-, és hexanukleotidokat — tartalmaznak. Az SSR-ek a prokaridta és
eukariéta genomokban is fellelhetGek, és azok teljes terjedelmében eloszlanak (Duran et al,
2009, Zalapa et al, 2012; Kalia et al, 2010). El6fordulnak a kédold és nem kddold genomi
régiokban is és a sejtmagi genomon kiviil a mitokondridlis és kloroplasztisz genomban is
megtaldlhatdak (Kalia et al, 2010; Taheri et al, 2018). A névények AT, illetve AA/TT (Hajosné
Novak, 1999), mig az allatok AC ismétlédésekben gazdagok (Kalia et al, 2010).
Vannak tokéletes ismétlédések (perfect repeats), amik megszakitds nélkiliek, és tokéletlen
ismétlédések (imperfect repeats), amiket nem ismétl6dé nukleotidok szakitanak meg, és
Osszetett ismétl6dések (compound repeats), ahol ketté vagy tobb SSR hataros egymassal.
Ezek kombinacidi is el6fordulhatnak, pl. tokéletlen ismétl6dések kombindcidja (Duran et al,
20009).

A tandem ismétl6d SSR tomboknek magas a mutaciés ratija (107 - 107
*mutécié/lokusz/generacid). Ezért az ismétl6d6 egységek szama eltéré lehet a
genotipusokban, ami miatt az SSR-ek magas polimorfizmust mutatnak és emiatt ezen
markerek genetikai elemzésre alkalmasak. Altaldban az ismétl6d6 egységek magasabb szama
nagyobb genotipusos valtozatossaggal tarsul és a rovidebb (pl. dinukleotidos) motivumok
tobb ismétlédést tartalmaznak, mint a hosszabb (pl. tetranukleotidos) motivumok (Zalapa et
al, 2012; Taheri et al, 2018).

Barmilyen valtozas az SSR-ben az ismétlédés szamban noévekedést vagy csokkenést
eredményezve a mutdcios rataval osszefliggésbe hozhatd. A mikroszatellit genezis egy
evolécidsan dinamikus folyamat, ami bizonyitottan rendkiviil komplex. A mikroszatellit
keletkezés lehetséges magyarazatai pl.: egyszali DNS megcsUszasa, a dupla szald DNS
rekombinacidja (egyenlGtlen crossing over és gén konverzié), mismatch (rossz parosodas)

/kett8s szal szakadas javitasa (Kalia et al, 2010).
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A rovidebb ismétl6d6é motivumok nagyobb valdszinliséggel rossz parosodast idézhetnek el6 a
hibdhoz vezethet (Zalapa et al, 2012), ugyanakkor a hosszabb és tokéletes SSR I6kuszok
feltling allélikus valtozast, fluktuaciot mutat (Taheri et al, 2018).

A mikroszatelliteket hatarold régidk egy fajon belil altaldban konzervativak, és ezen
konzervativ szakaszokkal komplementer szdllal megegyez6 primerekkel a kozbees6
mikroszatelliteket PCR-rel amplifikdlni tudjuk az adott faj 0Osszes genotipusdban. A
fragmentumokat agardz gélen elvalaszthatjuk és etidium-bromiddal tehetjik lathatéva. A
mikroszatellit primerekkel valé amplifikaciét jelolt PCR-nek vagy STS-PCR-nek (Sequence-
Tagged-Site) nevezziik. Ezzel a moddszerrel a nukleotid ismétlédések szamaban |évé
eltéréseket lehet vizsgalni (Hajosné Novak, 1999).

Az SSR-ekrél kezdetben azt gondoltak, hogy evoluciésan semlegesek, de az Uj bizonyitékok
alapjan elképzelhetd, hogy fontos szerepet jatszanak a genomialis fejl6désben és a
rekombinacié alkalmaval hotspototokat biztosithatnak. Néhany SSR-nek funkcionalis
szerepet is tulajdonitanak, ezekrél ugy gondoljak, hogy részt vesznek gének kifejez6désében,
szabalyozasaban és funkcidjaban és azt taldltak, hogy a nukledris fehérjékhez hozzakétédnek
és transzkripcionalis aktivald elemként m(ikédnek. Mara az SSR nem-kddolé régidinak
funkcionalis jelent&ségét bizonyitékokkal tamasztottak ala (Duran et al, 2009).

A mikroszatellit markereket marker segitette szelekcidra (MAS) (Weising et al, 1998; Legesse
et al, 2006; Kaila et al, 2010; Taheri et al, 2018), kapcsoltsagi-, vagy QTL (quantitative trait
loci) térképezésre, filogenetikai vizsgalatokra, pozicionalis klonozasra, genetikai divergencia
becslésére, genotipus profilozasra és haplotipusok meghatdrozasara is alkalmazzak (Zangar
et al, 2015; Taheri et al, 2018), betegséggel asszocialt allélek kimutatasa, torvényszéki és
népességtorténeti vizsgalatokra (Duran et al, 2009). Genetikai valtozatok populacén beliili és
populacidk kozotti felmérésére is igénybe veszik és sok vizsgdlatot inditottak fajok széles
korére kiterjedGen a genetikai diverzitas leirdsdra (Duran et al, 2009). Szoros kapcsolatban
allé novényfajok, vagy akar egyetlen faj alpopuldcidinak rokonsagi fokanak elemzésére is jol
haszndlhatdak (Kuleung et al, 2003).

Mikroszatellitek fejleszthet6k kozvetlenil genomi DNS konyvtarakbdl, de alternativ
megoldasként publikus adatbdazisokbdl (pl. Genbank, EMBL) és fajok kdzotti atvihetGségen
keresztiil is mikroszatellit markerekhez juthatunk. Nagyszamu SSR marker elérheté a teljesen
megszekvenalt névényi genomokbdl (Kaila et al, 2010).

El6nyei a markertechnikanak, hogy:

28



bdségesen el6fordul a genomban (Legesse et al, 2006; Kuleung et al, 2003)
Egyenletes eloszlas a genomban (Legesse et al, 2006)

kodominans 6roklédésliek (Kuleung et al, 2003; Taheri et al, 2018; Duran et al, 2009)
erds polimorfizmust mutathat (Legesse et al, 2006; Duran et al, 2009)

multiallélikus (Legesse et al, 2006; Zalapa et al, 2012)

magas reprodukalhatdsag (Duran et al, 2009; Taheri et al, 2018)

kdnnyu vizsgdlni PCR-rel (Kuleung et al, 2003)

kis mennyiség(i DNS-t igényel (elég akar 1 ng/reakcid) (Zalapa et al, 2012; Taheri et al,
2018; Duran et al, 2009)

fajok kozott atvihetd, vizsgalhatd (Taheri et al, 2018; Zalapa et al, 2012; Duran et al,
2009)

automatizdlhaté a folyamat (Duran et al, 2009).

laboratériumok kdzott jé atvihetGség (Zalapa et al, 2012)

Hatranyai a markerek fejlesztésének:

koltséges és nagy kutatdi tapasztalatot igényel (Kuleung et al, 2003; Taheri et al,
2018).
a szekvenciak el6zetes jellemzésére van sziikség (Zalapa et al, 2012)

idGigényes (Taheri et al, 2018).

Manapsag a nagyteljesitmény( szekvenaldtechnikdk elérhetfsége lehetbvé tette a kutatodk

szamara, hogy alacsonyabb koltségen és eréGfeszitéssel jelentGs szdamu mikroszatelliteket

azonositsanak (Taheri et al, 2018).

2.7.5.1. Az SSR technika alkalmazasa kajsziban:

1. Egy amerikai-ukran kisérletben harminc 6szibarack SSR-rel dusitott genom konyvtarbdl és

Gszibarack BAC konyvtdarjabol fejlesztett SSR primer kombindacidt teszteltek kajszira. Az

Gszibarack primerekkel amplifikaltak a kajszi DNS-ét, hogy:

Megvizsgaljak a fajtak SSR polimorfizmus mintazatat, hogy megallapitsdk, hogy a
fajtdknak egyedi SSR profilja van-e

A kilonb6z6 oOkoldgiai tényez6k és etnikai termesztési hagyomanyok hatasara
létrejott Gshonos kajszibarack genetikai kapcsolatait vizsgalhassak

Megbecsiilhessék a sargabarack genotipus gylijteményben az 06kogeografiai
csoportok és alcsoportok kozotti és azokon belili eltérések mértékét (Zhebentyayeva

et al, 2003).
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2. Nyolc spanyolorszagi, észak-amerikai, franciaorszagi és gorogorszagi kajszibarack fajta és
az INRA (Avignin, Franciaorszag) kajszi nemesitési program nemesitési vonalanak és a CEBAS-
CSIS (Murcia, Spanyolorszag) nemesitési programjanak 13 nemesitési vonaldnak és 3 uj,
koztermesztésbe hozott fajtajanak molekularis jellemzésére tizenhét Gszibarack SSR markert
haszndltak. DNS ujjlenyomatot fejleszettek ki, hogy megallapithassdak a 8 fajta, a 3 Uj
genotipus és a nemesitési vonalak kozotti genetikai rokonsagot. Az SSR markerek
eredményeit 6sszehasonlitottdk az ismert szarmazassal, pedigrével (Sanchez-Perez et al,
2004).
3. Egy tunéziai kisérletben 47 helyi kajszi fajta genomjat 32 polimorf mikroszatellit markerrel
elemezték. A vizsgalat céljai az aldbbiak voltak:
o felmérni az egyéb Prunus fajokbdl nyert primerek alkalmazhatdsagat és
polimorfizmusat a tunéziai kajszi fajtak esetében
o feltarni a tunéziai fajtdk genetikai diverzitdsdanak és kapcsolatdnak molekularis
alapjait
e megbecsiilni a feltérképezett SSR markerek haszndlatdnak hatdsat a tunéziai kajszi
genotipus  gyljtemény diverzitds mintdzatara, Osszehasonlitva az el6z6
tanulmanyokban hasznalt véletlenszerli markereivel (Bourguiba et al, 2010)
4. Egy kinai tanulmanyban a Hszincsiang-Ujgur Autondm Terlleten talalhaté Ili-volgy harom
vad kajszi populdciéjat (Xinyuan, Gongliu and Daxigou) vizsgaltdk SSR markerekkel. Ezen
markereknek a Prunus fajok kozotti jo atvihet6sége és magas polimorfizmusa miatt
hatékonyan hasznalhatdak a vad kajszi fajok genetikai diverzitas vizsgalatdra. Mas Prunus
fajokra kifejlesztett SSR primerekkel 81, az lli-volgy kilénb6z6 pontjairdl szarmazo vad kajszi
genotipus DNS-ét felszaporitottak, hogy a genetikai szerkezetiiket elemezhessék. A munka
célkitlizései az alabbiak voltak:
e A mas Prunus fajokbdl szarmazd SSR primerek polimorfizmusanak és vad kajszikra
valo atvihetGségeinek a felmérése
e vad kajszi harom vad populacidinak genetikai valtozatainak terjedelmét és a koztiik
Iévd genetikai tavolsdagok megbecsiilése.
e a 3 populdcid kototti géndramlas megbecsiilése és a génaramlas f6 vektoranak
tisztazasa.
o az eredmények elGsegitsék az értékes természeti er6forrasok megébrzését

o felfedezzék az értékes tulajdonsagokat és géneket (He et al,2006).
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3. Anyag és maddszer

3.1. Novényanyag
A Mellékletek 8.1.6 alfejezetében részletezett 18 kajszi genotipus fiatal leveleit kaptuk

vizsgalati anyagul a Magyar Agrar-és Elettudomanyi Egyetem Kertészettudomanyi Intézet
Ceglédi Kutatdallomdsatél. Ezen novényi részekbdl tortént a DNS kivondsa és tovabbi
vizsgalata. A folyamat minden |épése soran az aldbbi sorrendben alkalmaztuk a

genotipusokat, melyet 1.tablazat mutatja be.

1. tablazat: A kisérletben hasznalt 18 genotipus neve

A genotipus sorszama a Genotipus neve

vizsgalatunk soran

1. Bergeval

Roézsakajszi C. 1406

Bergeron

Gonci 83

Ceglédi szilard

Ceglédi zamatos

Magyar kajszi C. 256

Ceglédi bajos

W) 0 N o U & W N

Ceglédi C. 307

10. Ceglédi biborkajszi
11. Farclo

12. Harcot

13. Harval

14. H-1V.2/14.

15. H-111.10/21

16. H-11.45/58

17. H-11.50/58

18. Tsunami

3.2. A DNS kivonas lépései
A DNS kivondst a NucleoSpin® Plant Il DNS kivond kit protokollja alapjan végeztik. Lépései

az alabbiak:
1. Tizennyolc mintaszamnak megfelel6 csovet készitlink el6. A csévekbe egyenként 400

ul PL1 puffert pipettazunk.
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10.

11.

12.

13.
14.

Tiszta mozsarba kimériink analitikai mérlegen 100 miligramm fagyasztott levélmintat.
Spatulaval PVP-t tesziink a levélhez, ramériink egy kanalka folyékony nitrogént és
porra morzsoljuk a leveleket. Oda kell figyelniink arra, hogy a mintank ne olvadjon ki,
ezért a folyékony nitrogén adagolasat annyiszor ismételjik, amennyiszer sziikszéges.
Célunk, hogy minél finomabb porra zuzzuk a levelet, hogy minél tobb mennyiségl
DNS-t vonjunk ki.
Tiszta spatuldval a kimért PL1 pufferba belekaparjuk a porrd zlzott levelet.
Négy ul RNzt tesziink hozza és vortexeljik a mintat.
Vizflird6be tesszik a mintat tartalmazd csovet, 30 percen keresztil 65 °C-on
inkubaljuk.
A vizfiird6 végeztével centrifugaljuk a mintat 5 percig 11 000-es fordulatszdmon (g).
Uj csdvet készitiink eld, lila szin( szlrével. A folyadékot atpipettdzzuk ebbe és 2
percig centrifugaljuk 11 000-es fordulatszamon (g).
A sz(rdn atfolyt folyadékra van a tovabbiakban sziikségiink, igy a sz(rét a maradékkal
eltavolitjuk.
Uj csovet készitiink eld, amibe 450 pl PC puffert pipettdzunk. Ebbe atpipettazzuk a
sz(rdn atfolyt mintat.
Ismét Uj csovet készitlink el6, amelyekbe z6ld, silica membrannal ellatott oszlopot
helyeziink. Ezekre az oszlopokra a mintabol 650 ul -t atpipettazunk és centrifugaljuk 1
percig. A DNS a silica membranra rakotddik. A csé aljara atfolyt folyadékot kiontom. A
maradék mintaval megismétlem ezt a |épést.
A membrant dtmossuk, megtisztitjuk a DNS-t:
1. PW1 pufferbdl 400 pl-t mériink ki, majd centrifugalunk 1 percig 11 000-es
fordulatszamon (g). t. Az alulra lefolyt folyadékot kiontjik.
2. 700 pl PW2 puffert pipettazunk a cs6be, ezt is 1 percig centrifugaljuk. Az
aluldszét ismét kiontdém
3. 200 ul PW2 puffert pipettdzunk a csébe, ismét centrifugalunk 2 percig
11 000-es fordulatszamon (g) és az alulra lefolyt anyagtdél szintén
megszabadulunk. Az utdbbi 2 |épéssel a sokat és a fehérjéket tavolitjuk el.
A csovet a membrannal 2 percig Uresen centrifugaljuk, hogy az alkohol elillanjon.
Uj csovet vesziink eld, a szlir6t ebbe athelyezziik, a régi csovet eltavolitjuk, hogy az

esetlegesen visszamaradd alkoholtdl megszabaduljunk. Az Uj cs6ébe 65 °C-ra
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elémelegitett PE pufferb6l 50 pl-t pipettdzunkés inkubdljuk 65 °-on 5 percen
keresztul.
15. A vizflird6 végeztével centrifugalunk 1 percig.
A 14-15. |épést megismételjik még egyszer. Az igy leoldott folyadékban taldlhaté a kivont

DNS, amellyel a kés6bbiekben végezziik a kisérleteket.

3.3. DNS koncentracié mérés
A kivont DNS koncentrdcidjat és tisztasagat NanoDrop ND1000 spektrofotométer (Thermo

Fisher) készulék segitségével allapitjuk meg. A spektorfotometria egy népszeri
anyagvizsgalati mddszer. A folyamat soran az anyagot egy adott hulldmhosszon atvilagitjunk,
és az atbocsajtott/elnyelt/abszorbalt fényt elemezzik.

A nukleinsavak mennyiségi meghatdrozasahoz a 260 nanométeren mért elnyelési értéket
hasznaljak, hiszen a fényelnyelésik ezen az értéken a legmagasabb. A NanoDrop késziilékkel
Osszekotott szamitogépes program ng/ul mértékegységben adja meg a DNS koncentracidt,
illetve az abszorbancia/hulldmhossz aranyrél egy gorbét is megoszt velink, aminek

alakzatabdl, valamint egyéb szamértékekbdl tudunk kovetkeztetni a DNS tisztasagara.

3.4 Agaroz gélelektroforézis
A DNS koncentracid mérése utdn a DNS kivonas, valamint a PCR-rel torténé amplifikacid

sikerességét gélelektroforézissel ellenérizzik le. Egy szazalékos agardz gélt haszndlunk. A
futtatdst 90 V-on végezziik id6tartama kb. 30 perc. A gél komponensei az aldbbiak:

o Agardz:l,2g

e 0,5x TBE 120 ml

e Etidium-bromid 5 ul
A gélt, megszilardulasa utdn, futtatékddba helyeztilk és a kialakitott zsebekbe a DNS
mintakbdl 5 ul-t, illetve az elsé zsebbe Thermo Scientific Gene Ruler 100 bp Plus DNS létrabol
2 pl-t pipettaztunk. A mintak felvitele el6tt azokat loading dye-al megfestettiik, hogy jol
lathatéak legyenek a gélen. A futds utdn Multilmage Light Cabinet (Alpha Innotech
Corporation) gépbe helyeztik a gélt és UV fénnyel megvildgitottuk. Az etidium bromid
interkaldlodik a DNS két szala kozé és az UV fény hatdsara fluoreszkal, majd az igy kapott
eredményt fotodokumentaltuk.
Amennyiben sikeres a DNS kivonds és ezt a gélelektroforézis is megerdsiti, a kivont DNS-t

tovabbi vizsgalatok céljabdl amplifikacidnak, polimeraz lancerakcionak (PCR) vetjiik ala.
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3.5. DNS amplifikacio
A PCR in vitro nukleinsav sokszorozé eljards, a DNS lanc egy szakaszat szaporitjak fel vele. A

PCR-nek sokféle technikaja elérhet6 manapsag.

A vizsgalatunkban kétféle markertechnikat alkalmazunk, a mikroszatellit (Simple Sequence

Repeats -SSR) és a CDDP (Conserved DNA-derived Polymorphism) technikat.

3.5.1 SSR markertechnika
A mikroszatellit markereknél Touchdown PCR-t alkalmazzunk. Az SSR markerekre az aldbbi 2.

tablazatba (sajat szerkesztés) foglalt primereket hasznaltuk.

2. tablazat: a kisérlet sordn hasznalt SRR primerek 6sszefoglald tablazata (sajat szerkesztés)

Iranyultsag
Lékusz (forward v. Szekvencia Referencia
reverz)

AMPPG178 | forward GGG CTCACCTTG GTG TTA AA Shen et al., 2013
revers GAA GCA GACGCA GAAACACA

Ma393 forward | AGA AAG GCACTT TAT CTA GG Yamamorto et al., 2002
revers TIGTITTGG GGATGGTAGT

AMPA105 forward | CTG CTC TCA CTC AAC TCA ATG C Hagen et al., 2004
revers CTCCCCTACCCCTCTGTATCTC

UDP98410 forward AAT TTA CCT ATC AGC CTC AAA Testolin et al., 2000
revers TTT ATG CAG TTT ACA GAC CG

BPPCTO30 | forward | AAT TGT ACT TGC CAA TGC TAT GA Dirlewanger et al,, 2002
revers CGT CCT TCT GCT CAC ACC

PCeGAO25 | forward | GCAATT CGAGCTGTATITCAGATG | (oo 500,
revers CAG TTG GCG GCT ATCATG TCT TAC
forward TCATTG CTC GTC ATC AGC

BPPCTOO7 ;
revers CAG ATT TCT GAA GTT AGC GGT A Dirlewanger et al., 2002

Az SSR markertechnika esetében egy moédositott DreamTaq protokollt alkalmaztunk a

polimeraz lancreakcié soran. A reakcidelegyet 15 pl-re mérjik ki, amibdl 3 ul a templat, a

maradék mennyiséget pedig a PCR MasterMix teszi ki. Ennek dsszetevdi és azok mennyisége

egy mintara vetitve az aldbbiak:

e 7,5uMQuviz

1,5 pl 10x DreamTaq (Thermo Scientific) puffer

1,125 pl CY-5-tel jel6lt forward primer

1,125 ul revers primer

0,3 ul 25 mM MgCl,

0,375 pul 2 mM dNTP

0,075 pl DreamTaq DNS polimeraz (5 U/ul) (Thermo Scientific)

3.5.1.1. A Touchdown PCR lépései
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Az elsd, el6készitd |épésnél denaturaciot alkalmazunk 95 ° C-on 3 perc erejéig — erre azért
van szlkség, hogy a teljes DNS lancot egyszalusithassuk.
A masodik [épés 10 cikluson keresztil zajlik. Ekkor az aldbbi folyamatok mennek végbe:
e Denaturacio: 30 masodpercen keresztil 95 ° C-on;
e Primer tapadas: 30 masodperc erejéig 10 cikluson keresztiil, kezdetben 65 ° C-ot
allitunk be, majd ciklusonként 1° C-kal csokken ez a h6mérséklet;
e Lanchosszabbitds: 30 masodpercen keresztil 72 ° C-on
A harmadik [épés 25 cikluson keresztiil torténik. Ekkor az aldbbi folyamatok mennek végbe:
e Denaturacio: 30 masodpercen keresztil 95 ° C-on;
e Primer tapadds: 30 masodperc erejéig 25 cikluson keresztiil 56 ° C-on;
e Lanchosszabbitds: 30 masodpercen keresztil 72 ° C-on.
A ciklusok utan a csévek még 5 percig maradnak a gépben 72 ° C-on, ezutdn véget ér az
eljaras.
A PCR-hez Thermal Cycler Bioer GeneExplorer™ gépet (Bioer Technology) hasznaltunk.
Az igy készult termékeket 3.4. fejezetben leirtak szerint ellendrizziik, majd poliakrilamid

gélen szétvalasztott mintakat ALF gép segiségével elemezziik ki.

3.5.2 CDDP markertechnika
Fontos kilonbség az SSR markertechnikdhoz képest, hogy a CDDP markertechnikdnal csak

egy primerrel dolgozunk. A CDDP markerekre az aldbbi 3. tabldzatba (sajat szerkesztés)
foglalt primereket hasznaltuk.

3. tablazat: A kisérlet sordn hasznalt CDDP primerek 0&sszefoglald tablazata (sajat
szerkesztés)

Lékusz Szekvencia Referencia
WRKY-R1 GTGGTTGTGCTTGCC Kysel et al., 2018
WRKY-R2 GCCCTCGTASGTSGT Kysel et al., 2018
MADS-4 CTSTGCGACCGSGAGGTG Guo et al., 2016
WRKY-F1 TGGCGSAAGTACGGCCAG Bil¢ikova et al., 2020
CDDP-6 CCGCTCGTGTGSACG Aly et al., 2021
WRKY-R3 GCASGTGTGCTCGCC Kysel et al., 2018

A CDDP markertechnika esetében Phusion (ThermoFisher) protokollt alkalmaztunk a

polimeraz lancreakcid soran. A reakcidelegyet 10 ul-re mérjik ki, amelybdl 1 pl a templat, a
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maradék mennyiséget pedig a PCR MasterMix teszi ki. Ennek Gsszetevdi és azok mennyisége
egy mintara vetitve az aldbbiak:

e 52 ulMQuviz

e 2,0 ul GC puffer

e 1,5 ul primer

e 0,2pul10 mM dNTP

e 0,1 pl Phusion DNS polimerdz (2 U/ul) (Thermo Scientific)

3.5.2.1. APCR lépései:
Az els6, elGkészit6 lépésnél az SSR technikanal alkalmazott Touchdown PCR-hez hasonldan,

elédenaturacidt alkalmazunk 98 ° C-on 3 perc erejéig.
Utana 32 cikluson keresztiil az aldabbi folyamatok mennek végbe:

e Denaturacid: 10 masodpercen keresztil 98 ° C-on;

e Primer tapadas (annealing): 15 mdasodperc erejéig 50 ° C-on;

e Lanchosszabbitds (extension): 45 masodpercen keresztiil 72 ° C-on torténik
Az utolso lépésben 5 percen keresztil torténik a final extension 72 ° C-on, majd 4 ° C-on
tartjuk a termékiinket.
Amint a gép végzett az amplifikaldssal, a PCR terméket agardz gélen megfuttatjuk, hogy
megbizonyosodjunk réla, hogy sikeres volt a fragmentumok felszaporitasa.
A mivelet végeztével az amplifikaciéo eredményességét agardz gélelektroforézissel vizsgaljuk.
3.6 ALF (Automated Laser Fluorometer) technika
Az SSR technikdnal a PCR termékinket és az amplifikacid sikerességét agardz
gélelektroforézissel ellenérizziik Azon mintakat, amelyekben sikeres volt az amplifikacio,
poliakrilamid gélelektroforézissel szeparaltuk el, amelyhez az Automated Laser Fluorometer
(ALF) technikat alkalmaztuk. Ezen eljardssal a PCR termék mérete 1-2 bdzisparra pontosan

meghatdrozhatd és az esetleges polimorfizmus kimutathato.

3.6.1 Poliakrilamid készités
A PCR termékeket 6%-o0s poliakrilamid gélen valasztottuk szét. Az ehhez sziikséges térzsoldat

Osszetevdi a kdvetkedk:
e 63 gurea ((NH,),CO)
e 15 ml 10xTBE puffer
e 22,5 ml akrilamid:bisz-akrilamid (19:1)(BioRad)
e Milli-Q (MQ) viz
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A torzsoldatnak 6sszesen 150 ml-nek kell lennie. Mivel az urea térfogatnovel6 anyag, ezért a
vizet fokozatosan, folyamatos keverés mellett adjuk az oldathoz, hogy az el6re
meghatarozott mennyiség pontosan kijojjon.

Lépései:

1. Lombikba kevés vizet (kb. 10 ml-t) dntlink, amibe apranként belemérjik a 63 g ureat
és a lombikot magneses flithet6 kever6re tessziik. A kever6 h6meérsékletét elészor
60, majd fokozatosan 80 ° C-ra emeljlk, hogy at 6sszes urea feloldédhasson.

2. Hozzdmérjiik a 15 ml 10xTBE puffert, ekkor a kever6rél mar kikapcsoljuk a f(itést.

3. Elszivd flilke alatt az akrilamidnak kijelolt eszk6zokkel hozzdmérjik a 19:1 ardnyu
akrilamid:bisz-akrilamid keveréket és ezt a mennyiséget kiegészitjiik 150 ml-re MQ
vizzel.

4. Az oldatot 0,22 um poérusatmérdjd szlré segitségével sz(irjik, majd vakuummal
légtelenitjik

5. Azigy el64allt torzsoldatot 4 ° C-on taroljuk felhaszndlasig.

A gél 6sszetevdi:
e 30 ml akrilamid torzsoldat
e 30 ul TEMED (tetrametilén diamin)

e 30 pl 25%-0s APS (ammanium peroxidil szulfat)

3.6.2 A kazetta osszeallitasa
Elszivd alatt milliQ vizzel megtisztitjuk a thermoplatet, az Gveglapot és a spacer-t és szarazra

toroljuk papirtorlével. A thermoplate jobb és baloldaldra egy-egy spacer keril (0,5 mm), ami
a gél vastagsagot hatarozza meg. Erre tessziik az lGveglapot és clip-ek segtségével rogzitjlik.

A torzsoldatot el6vesszik és az elszivd berendezés alatt 30 ml oldathoz hozzaadunk 30 pl
TEMED-et és 30 ul APS-t. Az igy elkészilt folyékony allapotban lévé gélt a kapillaris eré
segitségével a thermoplate és az lveglap kozé juttatjuk és fellilre beleillesztiik a fésit.
Amennyiben a gélben buborék keletkezik, azt egy kampo segitségével eltavolitjuk. Ezutdn az
UV [dmpa tetejét lehajtjuk és hagyjuk, hogy az UV fény hatasara a gél polimerizalddjon.

3.6.3 Standardkészités
Amig polimerizalédik a gél, addig el6készitjiik a mintakat és elkészitjiik a standardeket,

amiknek a funkciéja hasonlit az agardz gélelektrozisnél hasznalatos DNS |étrdéhoz, azaz
viszonyitasi alapot fragmentumok hosszanak meghatarozdsahoz.
Kétféle standardet hasznalunk: kils6 és belsé standardet. A kilsé standard 70, 95, 150, 275

és 300 bp-os DNS szekvencidkat tartalmaz, mig a belsé 70 és 300 bp-os szakaszokat. Ezen
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pontos bazispar hosszusagu fragmentumokat a pBl 426 plazmid gydr( alaki DNS-ének ntpll
rezisztencia génszakaszanak amplifikalasaval kapjuk. Ez egy korllbellil 600 bp hosszusagu
DNS szakasz, amit megszekvenaltak. Az ismertté valt szakaszokra primereket terveztek. A 70,
95, 150, 275 és 300 bp-os DNS szakaszok amplifikalasahoz hasznalt reverz primer ugyanaz, a
forward primer hatdrozza meg a szekvencia hosszakat.
A standardekhez a fragmentumokat PCR-rel szaporitjuk fel. A forward primerek
fragmentumhosszanként eltéréek, viszont a tobbi PCR-hez szikséges komponens
megegyezik, igy PCR Master mixet allitunk el6 a kovetkez6képpen:
A reakcidelegyet 15 pl-re mérjik ki, amibdl 1,5 pl a templat, a maradék mennyiséget pedig a
PCR MasterMix teszi ki. Ennek Osszetevsi és azok mennyisége egy mintara vetitve az
alabbiak:

e 9ulMQuviz

e 1,5 ul 10x DreamTaq puffer

e 1,125 ul CY-5-tel jel6lt reverz primer

e 0,3 ul25mM-os MgCl,

e 0,375 ul 2 mM dNTP

e 0,075 pul DreamTaq DNS polimeraz (5 U/ul)
A PCR soran el6denaturaciét alkalmazunk 95 ° C-on 3 perc erejéig. Utdna 35 cikluson
keresztiil az alabbi folyamatok mennek végbe:

e Denaturacid: 15 masodpercen keresztil 95 ° C-on;

e Primer tapadds (annealing): 15 masodperc erejéig 60 ° C-on;

e Lanchosszabbitds (extension): 30 masodpercen keresztil 72 ° C-on torténik.
Az utolso |épésben 5 percen keresztilil torténik a final extension 72 ° C-on, majd 4 ° C-on
tartjuk a termékiinket.
Amint a gép végzett az amplifikaldssal, a PCR terméket agardz gélen megfuttatjuk, hogy
megbizonyosodjunk réla, hogy sikeres volt a fragmentumok felszaporitasa.
Ezutan elSkészilink a poliakarilamid gélelektroforézishez. Az el6re elkészitett 10x TBE
puffert 1x-esre higitjuk, 100 ml 10x-es TBE-hez 900 ml MQ vizet adunk.
A gél polimerizacidja utan az ALF Express Il gépbe beillesztjik a tartalyokat és thermoplatet a
géllel a megfelel6 helyekre és feltoltjiik a tartalyokat 1x-es TBE pufferrel a jeldlt szintig. A
fésit ovatosan kihUzzuk a gélbdl és a zsebeket megtisztitjuk pufferel fecskedd segitségével.
Ezutan az elektrodakat rogzitjik. Az ALF Express Il késziilékhez (Amersham Pharmacia

Biotech) egy szamitdgépet tarsitunk, amin megnyitjuk az ALF Win programot. Az ALF Express
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Il késziilék elejét lehajtjuk, és a technika alapjat szolgaltatd lézer megkeresi az optimalis
mUkodési pozicidjat. llyenkor a szamitégép hangjelzéssel jelez nekilnk.

Ezutan 20 perc el6futtatds torténik, amire azért van sziikség, hogy a gélt 55° C-ra
felmelegitse és az esetlegesen el6forduld aprd szennyezddés tavozzon.

6.3.4 Minta el6készités

A belsé standard elGallitdsahoz: a 70 és 300 bp PCR termékbdl 7,5-7,5 pl-t és hozza 285 pl
MQ vizet (végtérfogat 300 pl), a kilsé standardhez: a 70, 95, 150, 275 és 300 bp PCR
termékekbdl 7,5-7,5 ul-t, mig vizb6l 262,5 ul-t mérink ki (végtérfogat itt is 300 pl) kilén
Eppendorf csGbe.

Poliakrilamid gélelektroforézisnek megfelel6 platet készitliink el6. A plate felsé sordban
taldlhato elsé harom helyre a kiils§ standard fog kertlni. El6tte ezekbe a helyekbe 5 ul MQ
vizet pipettazunk. A masodik sortél indulnak a mintak helyei. A mintaknak kijelolt helyekre 4
ul MQ vizet és a DNS mintakbol 1 ul-t pipettazunk. A mintdkhoz 3 ul belsé standard, mig a
kiils6 standardnek kijel6lt 3 helyre 5 ul-t pipettazunk az elGkészitett kiilsé standardekbdl.
Amint ezekkel készen vagyunk, denaturdljuk, azaz egyszalusitjuk a mintdinkat, 4 percre 95 °
C-ra el6émelegitett PCR gépbe tesszik. Amint lejart a 4 perc, a mintakat jégre tesszik, az ALF
Express Il gépbe betett gél zsebeit ismét megtisztitjuk pufferrel és felvissziik a mintdkat. Az
els6, a 20. és a 39. zsebbe a kiils6 standardet pipettdazzuk, mig a tobbi zsebbe a mintakat a
megfelel6 sorrendben. Az akrilamid gél elektroforézis magas festiltségen (600-700V-on)
megy végbe, a fesziiltség értéke a futasid6t megszabja, aminek korilbellil 80 perc az
id6tartama. A futtatas soran hasonléan az agardz gélelektroforézishez, a legkisebb
fragmentum fog a leggyorsabban haladni a gél podrusai kozott és a legnagyobbak a
leglassabban. A lézer folyamatosan vilagit és a PCR termék a CY5 kék festékkel jel6lt forward
primerekkel reagdl a lézer hullamhosszara — az ALF Expressz Il késziilék a zsebek
szenzorainak koszonhetGen érzékeli a jelet, amiknek megfeleléen az ALF Win program a

képernyén hulldmokat jelenit meg.

3.7 Statisztikai vizsgalatok
A kapott eredményekbdl, mind a mikroszatelliteknél, mind a CDDP-nél el6szor binaris

tablazatot készitlink, majd IBM SPSS 23 statisztikai programmal egy hierarchia klaszter
analizissel dendrogrammot rajzolunk, tovabba genetikai hasonldsdgot vizsgald Jaccard-
indexet is készitiink. Mindemellett a genotipusos adatokat 6sszevetjiik a novények fagytlirési

képességeikkel, melyhez f6komponens-analizist hasznalunk.
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4. Eredmények

Vizsgdlatunkban Prunus fajokban kifejlesztett SSR, valamint kajszibarackon még nem
alkalmazott CDDP markereket tesztellink az 1. tablazatban bemutatott 18 kajszi genotipusra.
A vizsgdlat célja, hogy megallapitsuk, alkalmasak-e a markerek kajszi genotipusok
polimorfizmus vizsgdlatara, illetve az esetlegesen felbukkand polimorf mintazatok
Osszefliggésbe hozhatdk-e morfoldgiai tulajdonsagokkal, akar a fagyt(réssel is.

A kisérletiinkben hasznalt kajszifajtak rovid ismertetése a Mellékletek 8.1 alfejezetében

megtalalhato.

4.1 DNS kivonas eredménye
A novényi DNS-t a 3.2 pontban kifejtett protokoll alapjan végeztik, az 6sszes genotipusbdl

sikerdlt intakt, j6 mindségl DNS-t kivonni, amivel a tovabbi vizsgalatokat tudtunk folytatni,

melynek sikerességét az 1. dbra mutatja be.

1. d&bra- DNS kivonas eredménye az elsé 10 mintabdl (sajat szerkesztés)

4.2 SSR markertechnikaval végzett kisérlet eredményei
Az SSR markertechnika soran alkalmazott Touchdown PCR sikerességét szintén elGszor

agardz gélelektrodorézissel ellendriztiik.

Azon mintakat, amelyekben sikeres volt az amplifikacid, poliakrilamid gélen szeparaltuk el
Automated Laser Fluorometer (ALF) segitségével. Ezzel az eljardssal 1-2 bdazispdros
pontossaggal hatdroztuk meg a PCR termék méretét. A kapott eredményeket a 3.

tablazatban foglaltuk dssze.
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4. tdblazat —A 18 kajszi genotipus a 7 |I6kuszon felhozott alléiméretei (bp) (sajat szerkesztés)

BPPCTO007 AMPA-105 Ma39a AMPPG-178 BPPCTO030 PceGA025 UDP 98 410
'Bergeval’ 154 160 198 214 183 189 223 223 138 144 170 184 119 119
’Rézsakajszi C. 1406’ 136 168 190 190 177 177 223 223 146 146 188 188 123 123
'Bergeron’ 128 148 180 190 181 181 223 229 138 138 184 184 123 123
'Gonci 83’ 128 154 180 180 181 199 229 229 138 148 184 184 123 123
'Ceglédi szilard’ 128 154 190 198 183 199 229 229 148 148 184 184 123 123
'Ceglédi zamatos’ 128 154 180 180 199 199 229 229 148 148 184 184 123 123
"Magyar Kajszi C. 256’ 128 154 180 180 183 183 229 229 138 148 184 184 123 123
'Ceglédi bajos’ 128 148 180 190 183 183 223 229 138 148 184 184 123 131
'Ceglédi biborkajszi C. 307’ 136 154 180 180 199 199 223 229 138 146 184 184 123 123
'Ceglédi biborkajszi’ 136 154 180 180 199 199 223 229 138 146 184 184 123 123
"Farclo’ 136 148 190 200 177 183 223 229 146 146 178 184 109 117
"Harcot’ 138 138 190 190 189 189 223 223 138 146 188 188 109 109
"Harval’ 136 168 190 190 177 177 221 221 148 148 178 184 119 141
"H-IV. 2/14’ 128 128 190 198 177 177 221 221 138 146 178 190 119 119
"H-1Il. 10/21’ 154 154 180 198 189 189 223 229 144 150 184 184 109 109
"H-Il. 45/58’ 128 154 180 214 177 183 223 229 138 138 170 188 141 141
"H-II. 50/58’ 154 154 180 180 183 183 223 229 138 148 188 188 123 123
"Tsunami’ 154 154 190 200 189 189 223 223 148 148 170 180 113 123
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A kapott SSR eredményekbdl dendrogramot is készitettlink, melyet a 2. dbra mutat be. A
dendrogram alapjan 3 nagyobb csoport van. Az egyik csapatot csak 2 genotipus alkotja, a'
Harval, valamint a 'H-IV. 2/14'. A masik csoportot szintén csak 3 genotipus alkotja, a
'Roézsakajszi C. 1406’, a’Harcot’, illetve a ‘Farclo’. Mindezek mellett az is jol latszik az dbran,
hogy a biborkajszi klonokat nem sikeriilt elklloniteni egymastol.

2. dbra- A Prunus specifikus 7 SSR primer parokkal készitett dendrogram a 18 kajszi genotipus esetében

Dendrogram using Average Linkage (Within Groups)
Rescaled Distance Cluster Combine

0 a 10 15 20 25
‘Ceglédi biborkajszi C. 307" ] : l . l L
‘Ceglédi biborkajszi’ 10 J
‘H-Il. 50/58° 17
‘Ginci 33 4
‘Ceglédi zamatos’ 6
‘Magyar Hajszi C. 256° 7
‘Ceglédi szilard 5
‘Bergeron’ 3
‘Ceglédi bajos’ g —
>
‘H-II. 45/58° 16
‘H-IIl. 105217 15
‘Tsunami’ 18
‘Bergeval’ 1 L
‘Rozsakajszi C. 1406° 2
‘Harcaot’ 12
‘Farclo’ 11
‘Harval’ 13
H-IV. 2M 47 14

Tovabba az igy kapott allélméreteket Osszevetettilk a genotipusok fagytlrésével. Az
eredmények alapjan PceGA025-6s marker 184 bp hosszusagu allélja és a 188-as allélja
mutatott szignifikans 6sszefliggést ezzel a tulajdonsaggal, tovabba az AMPA-105-6s primer

190-es allélmérete.
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5. tablazat — SSR markerek Osszefliggésének valdszinlsége a kajszi morfologiai jegyeivel

(sajat készités)

Tulajdonsag SSR marker r R? Standardizalt t-érték P érték
(allélok) beta
koefficiens
Fagyttirés PceGA025184 0,764 0,584 0,764 4,882 0,000
PceGA0251s8 0,909 0,826 0,492 4,722 0,000
AMPA-105190 0,951 0,905 0,346 3,519 0,003

4.3 CDDP markertechnikaval végzett kisérlet eredményei
A PCR termékeket 1%-os agardz gélelektroforézissel vizsgaltuk, a 3.4 pontban leirt protokoll

szerint jartunk el. Az eredményeket fotddokumentaciéban orokitettiik meg. A genotipusok

sorrendje a 3.1 pontban meghatdrozottak szerint alakul.

A 6 CDDP primerb6l egy (WRKY-R2) nem amplikdlt egyetlen fragmentumot sem
kajszibarackban, a maradék 5 db marker 87 eltér6 méretli fragmentumot produkalt
Osszesen, és a kulonb6z6 genotipusok egyittesen 1246 fragmentumot mutattak. Az
amplifikalt fragmentumok méreteinek szélsé értékei 170 és 2800 bp hosszusag kozé esnek
(170 bp hosszusagot a MADS-4, mig 2800 bp hosszusagu fragmentumot a CDDP-6 és WRKY-
R3 produkalt).
4.3.1 WRKY-R1 primerrel végzett vizsgalat eredményei
A kapott eredmények (3. dbra) alapjan ez a primer produkdlta a legkevesebb eltéré
hosszusagu fragmentumot, minddssze hetet és szintén ezzel a primerrel keletkezett a
legkevesebb fragmentum, a kilonb6z6 genotipusok 6sszesen minddssze 92

fragmentumot alkottak.
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3. dbra - A WRKY-R1 primerrel kapott eredmény fotédokumentacidja - kajszi genotipusok DNS-e 1%-os TBE
agarodz gélen (sajat szerkesztés)

GR: gene ruler (DNS létra), 1.- ‘Bergeval’, 2., "Rdzsakajszi C. 1406’, 3.- 'Bergeron’, 4.- ‘Gonci 83’, 5.-
"Ceglédi szilard’, 6.- 'Ceglédi zamatos’, 7.- '"Magyar kajszi C. 256’, 8.- 'Ceglédi bajos’, 9.- ‘Ceglédi C. 307/,
10.- 'Ceglédi biborkajszi’, 11.- "Farclo’, 12.- "Harcot’, 13.-'Harval’, 14.- 'H-IV.2/14’,,’15.- H-111.10/21’, 16.-
"H-11.45/58’, 17.- 'H-11.50/58, 18’.- "Tsunami’

A bazispar hosszusagok az aldbbiak: 850, 900, 1130, 1220, 1230, 1240 és 1530 bazispar.

Ismételten megjegyzendd, hogy agardz gélelektroforéssel pontos bazispar hosszisagot nem

tudunk megallapitani, annak precizebb meghatarozdsahoz poliakrilamid elektroforézist kell

végezni.

850 bazispar hosszUsagnal az 6sszes genotipusnadl lathatunk fragmentumot, viszont 900-nal

mar csakaz 1., 2., 8., 12,, 14., és 16. genotipusnal.

1130 bp-nalaz 1., 3.,4.,7,8.,9., 10, 12,, 14,, 15., viszont 1220-ndl mar csak a 7., 13. és 14,

genotipus produkalt fragmentumot.

1230 -ndl az 5.,6., 8., 12., 15., és 16. genotipus, mig az 1240-nél minddssze a 16., és 1530-nal

is csak egyetlen genotipus, a 18. mutat fragmentumot.

Legdiverzebb genotipusok ezzel a primerrel a 8. ("Ceglédi bajos’), a 14. ('"H-1V.2/14.) és a 16.

("H-11.45/58’) genotipusok, ezek mindannyian 4-4 kiilonb6z6 méreti fragmentumot, de

eltéré mintazatot mutatnak.
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Legkevésbé diverz genotipusok ezzel a primerrel a 11. ('Farclo’) és a 17. ('H-11.50/58’)
mutatkoztak, ezek mindossze egy, a 850 bazisparndl mutattak fragmentumot.
Ezzel a primerrel ugyanazt a mintazatot mutattak:

e all.('Farclo’) ésa17.('H-11.50/58’);

e a3.('Bergeron’), a4.('Gonci 83’),a 9. ("Ceglédi C. 307’) és a 10. ('Ceglédi

biborkajszi’);

e az5. ("Ceglédiszilard’) és a 6. ("Ceglédi zamatos’); és

e a8.('Ceglédi bdjos’) és a 12. ("Harcot’) genotipusok.
A 16. genotipus ('H-11.45/58’) eltér a tobbit6l abban, hogy két kozel egyforma méretd
(1230, 1240 bp hosszusagu) fragmentumot is produkdl. A 18. genotipus (‘Tsunami’)
egyeduliként mutat egy 1500-nal hosszabb fragmentumot (1530). Bar kétszer megismételtiik
a PCR-t javaslom még egy PCR folyamat elvégzését és ha ezen kisérlet is kimutatjdk ezt a

fragmentummeéretet, akkor annak kivagdsat és visszatisztitasat.

4.3.2 MADS-4 primerrel végzett vizsgalat eredményei
A kapott eredmények (4. dbra) alapjan ez a primer 13 eltéré hosszusagu fragmentumot

mutatott és a kilonb6z6 genotipusok 0©sszesen 224 fragmentumot alkottak. A bp
hosszUsagok az alabbiak: 170, 240, 300, 320, 380, 400, 440, 560, 910, 1000, 1200, 1350 és
1650 bp. 170 bp hosszusagndl az 1., 4., 5., 6., 7., 9., 10, 11., 12,, 14,, 15, 16., 17., és 18.

genotipusnal lathatunk fragmentumot, viszont 240-nél mar csak az 12. genotipusnal.

4. abra - A MADS-4 primerrel kapott eredmény fotddokumentacidja - kajszi genotipusok DNS-e 1%-os TBE
agaroz gélen (sajat szerkesztés)

GR: gene ruler (DNS létra), 1.- ‘Bergeval’, 2., "Rdzsakajszi C. 1406’, 3.- 'Bergeron’, 4.- 'Gdnci 83’, 5.- 'Ceglédi
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szilard’, 6.- 'Ceglédi zamatos’, 7.- ‘Magyar kajszi C. 256’, 8.- 'Ceglédi bajos’, 9.- 'Ceglédi C. 307’, 10.- 'Ceglédi

biborkajszi’, 11.- Farclo’, 12.- "Harcot’, 13.- '"Harval’, 14.- 'H-IV.2/14’.,’15.- H-111.10/21’, 16.- "H-11.45/58’, 17.-

"H-11.50/58, 18’.- "Tsunami’
A 300 bp-ndla2,4.,5.,6.,7.,8.,11, 13, 14,, 16., viszont 320-nal mar csak a 3., 5., 6. és 14.,

mig 380-nal mind6ssze a 16. genotipus produkalt fragmentumot.

400-ndla 4., 5.,6.,7.,8.,9., 10, 11., 12,, 13., 14. és 15. genotipus, illetve 440-nél a 2., 4., 5.,
6.,7.,8.,9.,10,11.,12,,14.,15,, 16., 17. és 18. genotipus mutat fragmentumot.

560-nal minddssze a 2., 10., 14., 16. és 18. genotipus, mig a 910-nél maraz 1., 2., 3., 4., 5., 6,,
8.,9.,10,11.,12,13., 15 és 16. genotipus is produkdl fragmentumot.

1000-nél az 5., 6., 7., 9., 15 és 16. genotipusndl, mig 1200-nal minddssze a 14., 17. és 18.
genotipusnal 1athatd fragmentum.

1350-nél az 1., 2., 4., 7., 11., 12,, 13., 14., 15., 16. és 17., mig 1650-nél a 17. és 18.
genotipuson kiviil az 6sszes mutat fragmentumot.

Legdiverzebb genotipus ezzel a primerrel a 16. ('"H-11.45/58’), ami 9 db, mig a legkevésbhé
valtozatos genotipusnak 3. (‘Bergeron’) mutatkozik, ami minddssze 3db fragmentumot
produkal.

Ezzel a primerrel ugyanazt a mintdzatot egyediil az 5. ('Ceglédi szilard’) és 6. ('Ceglédi
zamatos’) mutatja. Erdekes, hogy az el6z6, 4.1.1 pontban foglalt vizsgalatnal is ugyanez a
két genotipus mutatott megegyez6 mintdzatot.

Két darab bazispar hosszisdg van, ahol mindGssze egy-egy genotipus produkal
fragmentumot: 240-nél a 12. ("Harcot’), illetve 380-nal a legdiverzebbnek mutatkozo 16. ("H-
11.45/58’) genotipus. Ugyanazt javaslom, mint az el6z6, 4.1.1 pontban foglalt, WRKY-R1
primerrel végzett vizsgdlatnal: tovabbi PCR kisérletek elvégzését, és ha ugyanezen
polimorfizmus felbukkan, akkor a fragmentum kivagasat, visszatisztitdsat és tovabbi
elemzését.

Erdekesség, hogy az atlagosnal jobb 6koldgiai alkalmazkoddképességli ‘Bergeron’ mutatta a
legkevesebb fragmentumot, illetve, hogy ennél a primernél nem volt olyan méret(
fragmentum, amit az 6sszes genotipus mutatott volna.

4.3.3 WRKY-F1 primerrel végzett vizsgalat eredményei

A kapott eredmények (5. dbra) alapjan ez a primer 23 eltéré hosszusagu fragmentumot
mutatott és a kilénboz6 genotipusok 6sszesen mindossze 336 fragmentumot alkottak. A
bazispar hosszusagok az alabbiak: 220, 240, 320, 340, 380, 440, 480, 580, 630, 680, 750, 800,
880, 900, 1000, 1180, 1200, 1350, 1400, 1500, 2000 és 2700 bp.
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5. dbra - A WRKY-F1 primerrel kapott eredmény fotddokumentacidja - kajszi genotipusok DNS-e 1%-os TBE
agarodz gélen (sajat szerkesztés)

GR: gene ruler (DNS létra), 1.- ‘Bergeval’, 2., 'Rdzsakajszi C. 1406’, 3.- 'Bergeron’, 4.- 'Gonci 83’, 5.- 'Ceglédi

szilard’, 6.- 'Ceglédi zamatos’, 7.- ‘Magyar kajszi C. 256’, 8.- 'Ceglédi bajos’, 9.- 'Ceglédi C. 307’, 10.- 'Ceglédi

biborkajszi’, 11.- Farclo’, 12.- "Harcot’, 13.- '"Harval’, 14.- 'H-IV.2/14’.,’15.- H-111.10/21’, 16.- "H-11.45/58’, 17.-

’H-11.50/58, 18’.- "Tsunami’

220 bazisparhosszusdg hosszusagnal mindossze 2 darab, a 7. és 15. mig 240-nél mar az
Osszes genotipus mutat fragmentumot.

Haromszatzhusz bazisparnal a 2., 7., 8., 9., 10., 13., 14,, 16., 17. és 18., viszont 340-nél mar
szintén a 7 és 15 genotipus produkalt fragmentumot.

Haromszaznyolcvannal a 2., 3., 4.,5.,6., 7., 8., 9,10, 11., 13,, 14,, 16., 17. és 18. genotipus,
illetve 440-nél a 3.,11., 12. és 18. genotipusnal lathatunk fragmentumot.
Négyszaznyolcvanndl a 18. genotipus kivételével mindegyiknél latunk fragmentumot, mig
580-ndla2.,7.,8.,10., 13, 14.,16., 17. és 18. genotipus produkal fragmentumot.
Hatszazharmincnadl a 2., 10., 14. és 18. genotipusnal, mig 680-ndl a 2., 6., 7., 9., 10., 11., 13,,
14.,15., 16., 17. és 18. genotipusnal lathatd fragmentum.

Hétszazotvennél mindossze a 7., 10. és 15., mig 800-ndl a 7., 9., 10., 14. és 15. genotipus
mutat fragmentumot.

Nyolcszaznyolcvannal az Osszes genotipusnal, mig 900-nal a 12., 15. és 18. fragmentum

kivételével szintén mindenhol [athatd fragmentum.

47



1000-nél az 5., 6.,7.,9.,10., 15., 16. és 17., 1180-ndl az 1., 2., 3,, 5., 6., 8., 9., 10,, 11., 13. és
16., mig 1200-nal csak a 16. genotipusnal talalhaté fragmentum.

1350-nél szintén csak egy, a 10., mig 1400-nél az 1., 2., 3.,4.,5.,6.,7.,8.,9., 10.,11., 13,, 16-
és 17. genotipusndl is lathaté fragmentum.

1500-nél, szintén csak egy, a 12., 2000-nél az 1., 2., 4., 7., 8., 11., 12., 13., 14., 15. és 17,,
2700-nél pedig a 6. és a 17. genotipus produkal fragmentumot.

Legdiverzebb genotipusok ezzel a primerrel a 7. ("Magyar kajszi C. 256’) és a 10. ("Ceglédi
biborkajszi’) genotipusok, mindkett6 15-15 kiilonb6z6 méretl fragmentumot mutattak, de
eltér6 a mintazatuk.

Legkevéshé diverz genotipus ezzel a primerrel a 12. ("Harcot’) ami minddssze 6 kiilonb6z6
méretl fragmentumot mutat.

Ennél a primernél nincs két genotipus, amely ugyanazt a mintdzatot hordozna.

Harom nukleotid hosszusag is el6fordul, ahol csak egy-egy genotipus produkal
fragmentumot: 1200-ndl a 16. ('H-11.45/58’), 1350-nél a 10. ('Ceglédi biborkajszi’) és 1500-
nal érdekességképpen a legkevesebb fragmentumot mutaté 12. ('Harcot’). Két bazispar
hosszusagnal (240; 880) viszont az 6sszes genotipusnal tapasztalunk fragmentumot.

A masik érdekesség ennél a primernél, hogy 220 és a 340 bazisparhossznal is a 7. ("Magyar
kajszi C. 256’) és a 15. ('H-111.10/21’) genotipus produkal fragmentumot és 750-nél is ez a
kettd, illetve a 10.-nél ('Ceglédi biborkajszi’) Iathatunk fragmentumot.

Ennél a primernél nagy terjedelemben tapasztalunk fragmentumokat (220 és 2700 kozott),
de a szélséértékeknél mindossze 2-2 genotipusnal (220 — 7. ("Magyar kajszi C. 256’), 15. ('H-
111.10/21’); 2700 — 6. ('Ceglédi zamatos’), 17. ('H-11.50/58’) fordulnak el&.

Valtozatos méretl és polimorf mintazatot értiink el a primer segitségével, tovabbi PCR

kisérletet és vizsgalatot érdemes tervezni.

4.3.4 CDDP-6 primerrel végzett vizsgalat eredményei
A kapott eredmények (6. dbra) alapjan ez a primer 21 eltéré hosszusagu fragmentumot

mutatott és a kilonboz6 genotipusok Osszesen 268 fragmentumot alkottak. A bazispar
hosszusagok az aldbbiak: 270, 280, 310, 320, 370, 410, 620, 700, 720, 790, 870, 1000, 1030,
1120, 1260, 1450, 1560, 1600, 1800, 2200 és 2800 bp.
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6. dbra - A CDDP-6 primerrel kapott eredmény fotddokumentacidja - kajszi genotipusok DNS-e 1%-os TBE
agarodz gélen (sajat szerkesztés)

GR: gene ruler (DNS létra), 1.- ‘Bergeval’, 2., 'Rdzsakajszi C. 1406’, 3.- 'Bergeron’, 4.- 'Gonci 83’, 5.- 'Ceglédi

szilard’, 6.- 'Ceglédi zamatos’, 7.- ‘Magyar kajszi C. 256, 8.- 'Ceglédi bajos’, 9.- ‘Ceglédi C. 307’, 10.- 'Ceglédi

biborkajszi’, 11.- Farclo’, 12.- "Harcot’, 13.- "Harval’, 14.- 'H-IV.2/14’.,’15.- H-111.10/21’, 16.- "H-11.45/58’, 17.-

"H-11.50/58, 18’.- '"Tsunami’

270 bp hosszusagnal mindossze egy, a 13., mig 280-nal is csak 3 genotipus, a 11., 12. és 18.
mutat fragmentumot.

310-nél mar az 1., 2., 3., 4, 5, 6, 8., 9, 10, 11., 12, 13. és 14. genotipus mutatott
fragmentumot.

320 bp hosszusagnal az 5., 7., 15., 16. és 17., viszont 370-nél mar szintén csak egy genotipus,
a 6. produkalt fragmentumot.

410-nélaz 1., 2,3.,4,5,6.,7.,8.,11.,,12,, 13, 14., 15,, 16. és 17. genotipus, illetve 620-nal
a3.,4,5,6.,8.,10.és 11. genotipusnal lathatunk fragmentumot.

700-nala 2., 4. 5,6.,7,8.,9., 13, 14, 15, 16 és 17., mig 720-nal minddssze csak a 11. és
18. genotipus produkal fragmentumot.

790-nélaz 1, 3., 4.,5., 6., 8.,9. és 10. genotipusnal, mig 870-nél a 18., mig 1000-nél a 3. és a
14. genotipus kivételével mindenhol latunk fragmentumot.

Ezzel szemben 1030-nal csak a 3., 1120-nal minddssze a 2., 7. és 14., és 1260-nél is csak a 2.,

14. 17. és 18. genotipusnal tapasztalhaté fragmentum.
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1450-néla 2, 3., 4., 5, 6., 7., 9, 14,, 15, 17. és 18., mig 1560-nal a 4., 5., 6., 7., 9. és 15.
genotipus mutat fragmentumot.

1600-nal a 16., a 17. és 18. genotipus, 1800-nal csak az 1., 2200-nal a 2., 14., 17. és 18., mig
2800-nal szintén csak egy genotipus, a 14.-nél lathaté fragmentum.

Legdiverzebb genotipusok ezzel a primerrel az 5. (Ceglédi szilard), és a 6. (Ceglédi zamatos)
genotipusok, mindkett6 10-10 kilonb6z6 méretl fragmentumot, de eltér§ mintazatot
mutat.

Legkevésbé diverz genotipusoknak ezzel a primerrel a 10. (Ceglédi biborkajszi) és a 12.
(Harcot) mutatkoztak, ezek mindéssze 5 kiilonb6z6 méretl fragmentumot produkaltak.
Erdekesség, hogy kis nukleotid hosszak kézétt minimalis a méretbeli kiilonbség (pl. 270 —
280; 310-320)

Ezek az eredmények azt mutatjak, hogy ezen primer esetében a kiilonb6z6 genotipusok
kozott nincs olyan nagy kiilonbség az eltéré méretl fragmentumok szamaban.

Ennél a primernél sincs két genotipus, amely ugyanazt a mintazatot hordozn3, illetve nincs
olyan bazisparhossz, amelynél az 6sszes genotipus mutatna fragmentumot, 4.1.1-ben és
4.1.3 pontban elemzett primereknél. Viszont 870 nukleotidhossznal minddssze egy (a 18),
mig 1000nél kettd darab (a 3. és a 14.) genotipusnal hidnyzott a fragmentum. Erdemes lehet
Ujabb PCR vizsgalatokat elvégezni és ha ugyanez a hidnyt kapjuk eredményként, 6sszevetni a
morfoldgiai tulajdonsagokat, mi az, amiben kllénboézik ez az egy, illetve két genotipus a
tobbitdl. Tovabba ennél a primernél el6fordul 5 nukleotidhossz is, ahol csak egy genotipusnal
[athatunk fragmentumot: 270-nél a 14.; 370-nél a 6.; 1030-nal a 3.; 1800-nal az 1.; 1800-nal a
14. genotipusnal tapasztalunk fragmentumot.

Itt is érdemes lehet tovabbi PCR kisérleteket végezni, ha azoknal is tapasztaljuk ezt a fajta

polimorfizmust, a fragmentumokat kivagni és megtisztitani a késébbi elemzésekhez.

4.3.5 WRKY-R3 primerrel végzett vizsgalat eredményei

A kapott eredmények (7. dbra) alapjan ez a primer 24 eltéré hosszusagu fragmentumot
mutatott és a kilénboz6 genotipusok 6sszesen mindossze 296 fragmentumot alkottak. A
bazispar hosszusagok az alabbiak: 240, 260, 310, 410, 460, 480, 550, 570, 680, 740, 760, 870,
900, 930, 950, 1120, 1200, 1250, 1650, 1850, 1920, 2000, 2200 és 2800 nukleotid.
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7. dbra - A WRKY-R3 primerrel kapott eredmény fotddokumentacidja - kajszi genotipusok DNS-e 1%-os TBE
agarodz gélen (sajat szerkesztés)
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GR: gene ruler (DNS létra), 1.- ‘Bergeval’, 2., "Rézsakajszi C. 1406’, 3.- 'Bergeron’, 4.- 'Gonci 83, 5.- 'Ceglédi

szilard’, 6.- 'Ceglédi zamatos’, 7.- ‘Magyar kajszi C. 256’, 8.- 'Ceglédi bajos’, 9.- 'Ceglédi C. 307’, 10.- 'Ceglédi

biborkajszi’, 11.- 'Farclo’, 12.- Harcot’, 13.- '"Harval’, 14.- 'H-IV.2/14’.,’15.- H-111.10/21’, 16.- 'H-11.45/58’, 17.-

"H-11.50/58, 18’.- "Tsunami’
240 bp hosszusagnélaz 1., 2,3.,4.,5,6., 8,11, 12,, 14., és 18. mig 260-ndlaz 1., 2., 9., 10,,

11.,12., 14., 15. és 18. genotipus mutat fragmentumot.

310 bp-ndl az 5., 6., 7., 9., 15., 16. és 18., viszont 340-nél mar csak egyetlen genotipus
produkalt fragmentumot, a 10.

480-ndla 7., 12., 15. és 18. illetve 550-nél a 9. és 10. genotipusnal lathatunk fragmentumot.
570-nél a 17. genotipus kivételével mindegyiknél latunk fragmentumot, mig 680-nalaz 1., 4.,
5.,6.,7.,9.,,13,,15,, 16. és 17. genotipus produkal fragmentumot.

630-nal a 2., 10., 14. és 18. genotipusnal, mig 680-nala 2.,6.,7.,9., 10.,11.,13,, 14,, 15,, 16,
17. és 18. genotipusnal lathato fragmentum.

740-nélaz 1., 2., 3., 4., 5., 6., és 8., mig 760-nal a 7., 9., 11., 12., 13., 14. és 15., 16. és 17.
genotipus mutat fragmentumot.

870-nél mindo6ssze a 2., 7. és 14., mig 900-ndl egyetlen genotipusnal, a 15.-nél lathatd

fragmentum.
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930-ndla2,3.,4.,7,8.,9,10,11., 13, 14,, 15, 16. és 18,, az 1120-ndla 2, 3,,5.,6., 7., 8.,
9, 10, 11., 14,, 15. 16. és 18., mig 1200-nal az 5., 6., 7., 9., 15., 16. és 17. genotipusnal
taldlhatoé fragmentum.

1250-nélaz 1., 2,3.,5,6.,8.,11.,12, 14., 16. és 18., mig 1650-nél mindossze egy, a 18., mig
1850-nél az 5., 6., 7., 9. és a 15. genotipusnal is [athaté fragmentum.

1920-nal, minddssze harom, az 1. a 12. és a 14., 2000-nél csupan egyetlen genotipus, a 14.
produkal fragmentumot.

2200-nélaz 1.,11., 12 és 18., 2800-nal a 8., 12. és 18. genotipus mutat fragmentumot.
Legdiverzebb genotipusok ezzel a primerrel a 9. (Ceglédi C.307). a 15. (H-111.10/21) és a 18.
(Tsunami) genotipusok, mindharom 11-11 kilénb6z6 méretl fragmentumot mutattak, de
eltér6 a mintazatuk.

Legkevésbé diverz genotipus ezzel a primerrel a 13. (Harval) és a 17. (H-11.50/58), amik
mindossze 4-4 kilonb6z6 méretl fragmentumot mutattak, de szintén eltéré mintazattal.
Ezzel a primerrel ugyanazt a mintazatot egyedil az 5. (Ceglédi szilard) és 6. (Ceglédi
zamatos) mutatja. Erdekes, hogy az 4.1.1 és 4.1.2 pontban foglalt vizsgalatnal is ugyanez a
két genotipus mutatott megegyez6 mintazatot.

Ot bp hosszusag is el6fordul, ahol csak egy-egy genotipus produkal fragmentumot: 410-nél a
10. (Ceglédi biborkajszi), 460-nal a 3. (Bergeron), 900-nél a 15. (H-111.10/21), 1650-nél a 18.
(Tsunami) és 2000-nél a 14. (H-IV.2/14). Itt szintén érdemes lehet ismételt PCR
vizsgdlatokat végezni, és ha Ujbdl ugyanezt a polimorfizmust tapasztaljuk, akkor
kivaghatjuk a fragmentumot és megtisztithatjuk tovabbi elemzések elvégzéséhez.
Kilonosen érdekes lehet azért, mert az Aatlagosndl tdgabb Okoldgiai tlrGképességgel
rendelkez6 'Bergeron’ is produkal egyedi fragmentumot.

A kapott CDDP eredményekbdl is dendrogramot is készitettiink, melyet a 8. abra mutat be.
egymastdl. A dendrogram alapjan 6t nagyobb csoport van. Az egyik csoportot csak 3
genotipus alkotja, a 'H-lll. 10/21’, a "Magyar kajszi C. 256, valamint a "H-II. 50/58’. A masik
csoportot szintén harom genotipus alkotja, a 'Rdzsakajszi C. 1406’, a 'Ceglédi Bajos’, illetve a
"Harval’. A harmadik csoportot minddssze kett6 genotipus, a ‘Bergeval és a 'Harcot’, mig a
negyediket a 'Ceglédi szilard’, a 'Ceglédi zamatos’, valamint a ’Génci 83’ alkotja. Mindezek mellett
az is jol latszik az dbrdn, hogy a 'Ceglédi szilard’ és a 'Ceglédi zamatos’ klénokat nem sikerdlt

elkiiloniteni egymastal.
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8. dbra- 5 CDDP primerrel készitett dendrogram a 18 kajszi genotipus esetében9

Dendrogram using Average Linkage (Within Groups)
Rescaled Distance Cluster Combine
0 ] 10 13 20 23

‘Ceglédi szilard’ ] I l : l l
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‘H- 100217 15
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Ezenfellil a 18 genotipust megvizsgaltuk abiotikus stresszel 6sszefliggésben allé CDDP-
markerekkel. Az igy kapott polimorfizmus mintdzatbdl binaris tablazatot készitettiink. Az
értékek ebben az esetben egy korilbelili értékeknek felelnek meg, melyet a molekula témeg
marker segitségével becsiltik meg. Az igy kapott eredmények szerint a fagyt(rés és a
genotipusos adatok szerint a CDDP-6-0s marker 410 bp és a WRKY-R3-as marker 570 bp
hosszusagu fragmentumaval allhat 6sszefliggésben.
6. tablazat — SSR markerek 6sszefliggésének valdszinlisége a kajszi morfolégiai jegyeivel

(sajat készités)

Tulajdonsag CDDP r R? Standardized t-érték P -érték
marker beta
(allélok) Koefficiens

Fagyttrés Cb410 0,969 0,940 0,969 16,269 0,000
R3s70 0,987 0,975 0,391 4,771 0,000
R11s30 0,993 0,986 0,120 3,386 0,004
M417 0,996 0,992 -0,150 -3,348 0,005
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Fleso 0,997 0,995 0,085 2,494 0,027

M4s00 0,998 0,997 -0,082 -2,603 0,023
R31120 0,999 0,998 -0,080 -2,330 0,040
C61030 0,999 0,999 0,053 3,405 0,007

4.6 A CDDP markertechnikaval elvégzett kisérletek 6sszegzése
A kapott eredmények azt bizonyitjdk, hogy ez a markertechnika bdséges polimorfizmust

képes kimutatni a fajtdk kozott igy genetikai diverzitds vizsgdlatdra kifejezetten jol
haszndlhat6. Nagy bazispar hossz terjedelemben lehet a technikaval vizsgdlni a
fragmentumokat.

A legnagyobb diverzitast nyujté kiprobalt primernek a WRKY-F1 és a WRKY-R3 bizonyult,
mert ezek adtdk a legtdbb kilonb6z6 hosszusagu fragmentumot (a WRKY-R3 24, a WRKY-F1
23 darabot). A WRKY-F1-el 366, mig a WRKY-R3-al 296 kiilonb6z6 fragmentumot produkaltak
a genotipusok 0sszesen, ami szintén bdGségesnek bizonyul. Legkisebb diverzitast,
polimorfizmust a WRKY-R1 primer produkalta, ugyanakkor ezzel allapitottuk meg a legtobb
azonos mintdzatot a fajtak kozott, amit még érdemes lehet vizsgalni, esetleg a morfoldgiai
tulajdonsagokkal Osszevetni, hiszen fajtakisérleteknél, a sziil6 egyedek szelektaldsanal
hasznos lehet.

Illetve azon bazispar hosszak, ahol a genotipusok nagy része mutat fragmentumot, azon
genotipusok morfoldgiai jegyeit 6sszevetni azokkal, amik nem tartalmazzak az adott bazispar

hosszusagu fragmentumot.
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5. Kovetkeztetések
A vizsgalatunk soran 7 SSR és 6 CDDP markert teszteltlink 6sszesen 18 hazai és kulféldi kajszi

genotipuson. Célunk volt, hogy megallapitsuk alkalmasak-e a felhasznalt markerek kajszi

genotipusok polimorfizmus vizsgdlatara, illetve 0Osszefliggésbe hozhaték-e morfoldgiai

tulajdonsagokkal. Magyarorszdgon a kajszi termésbiztonsagat a késé téli és kora tavaszi

leh(ilések veszélyeztetik, ezért a morfoldgiai tulajdonsagok kozil kifejezetten a hidegttrést

tettlik céltdblara. A két kérdésrészre hatdrozottan igen a vdlasz, hiszen mind az SSR, mind a

CDDP markerekkel jelent6s polimorfizmus mintazatot sikertlt feltarni, illetve mindkét fajta

markertechnikdval sikerilt néhany primert azonositani, ami 0Osszefliggésbe hozhatd a

fagytliréssel. Az SSR markerek koziil a PCeGA25 és az AMPA105 primer, mig a CDDP

markerek esetében a CDDP-6 és WRKY-R3 volt ilyen.

A PCeGA25 markert mar tobb kutatds tesztelte a Rosaceae csalad tagjain:

A Magyar Agrar-és Elettudomanyi Egyetem Genetika és Biotechnoldgia Intézet egy
2023. évi kutatdsa meggy genotipusokon vizsgdlta ezt a primert is és arra a
kovetkeztetésre jutottak, hogy ez a marker szignifikdnsan korreldl a viragzasi és
termésérési idével (Bed6 et al, 2023).

Egy 2009-es kisérlet litvan és svéd cseresznye fajtak genetikai variabilitasat vizsgalta
és arra a megallapitasra jutottak, hogy a marker magas polimorfizmust képes feltarni
I6kuszonként akar 4-10 allélt is (Lacis et al, 2009; lordachescu és Badulescu, 2021).
Ugyanezt a megdllapitast erGsitette meg egy torok kisérlet, ami szintén cseresznyére
tesztelte ezt a primert, ami magas polimorfizmust mutatott 56 I6kuszra (Turet-Sayar

et al, 2012).

Az AMPA 105 primert szintén tobb kutatasban felhaszndltdak mar a Rosaceae csaladban:

Egy spanyol kisérlet szerint ez a marker kajsziban szoros kapcsoltségban van a
viragzasi idével, mint fontos agrondmiai tulajdonsaggal (Campoy et al, 2010).

Korabbi kisérletek szerint Gszibarackban a marker szoros kapcsoltsagban van egy
oldhatd szilard anyagokkal 6sszefliggésbe hozhatd QTL-lel (G5 kapcsoltsagi csoport
(Dirlewanger et al, 1999, Salazar, 2013).

A vizsgéalatunkban szerepld tobbi SSR markerrél a Magyar Agrar-és Elettudomanyi Egyetem

Genetika és Biotechnoldgia Intézet az emlitett kissérletében az aldbbi megallapitasokat

tette:
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- Az UDP98410 a gylmolcssullyal, ugyanez a marker és a BPPCT030 magas
polimorfizmust képes generalni és a BPPCT007 allélja az érési id6vel korrelal (Bedd et
al, 2023).

A CDDP markerek a Rosaceae csaladban torténd tesztelésérdl kevés szakirodalmi anyag all
jelenleg rendelekzésiinkre:

- Egy 2022-ben tortént kutatas szerint a CDDP-6 marker paradicsomban
polimorfizmust tart fel (El Mogy et al, 2022).

- A WRKY F1-et, -R1-et és -R3-at egy szlovak kisérletben alkalmaztak mar almara, s6t
primerkombinacidit is hasznaltak ezen markereknek, amik polimorf mintdzatot tartak
fel. Egyes primer kombinacidk azonos amplifikacids mintdzatot mutattak néhany
fajtandl. Osszességében a viszgalat bizonyitotta, hogy a markerek alkalmasak
polimorf mintdzat kimutatasara alma genotipusokban (Bil¢ikova et al, 2021)

A CDDP markerekrdél aranyaiban jéval kevesebb szakirodalmi anyag és kisérleti eredmény all
rendelkezésiinkre, mégis polimorf mintazatot képes generdlni, ezért érdemes lehet kiaknazni
a marker lehetGségeit akar kajsziban is.

A vizsgalatot érdemes lehet kiterjeszteni tobb fajtara, illetve ugyanazon fajtdn tobb
alkalommal is végrehajtani, mert mutaciok véletlenszerlen barmikor bekdvetkezhetnek a
DNS-ben, igy kizarhatd a tévedés lehet6sége, vagy épp Uj mutdnsokat is felfedezhetlink
Tovabba ugyanezen markertechnikdak mas primereit is érdemes lehet tesztelni, illetve akar
mas markertechnikdkat is be lehetne vezetni a vizsgalatba.

Korunk névénynemesitésénél elkeriilhetetlen, hogy minél jobban megismerjik a fajtak
genetikai variabilitasat, hogy Uj, gazdasagilag értékesebb vagy ellenalld fajtakat hozhassunk

[étre.
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6. Osszefoglalas
Hazank tradicionalis gylimdlcse a kajszibarack, termesztése tobbszdzéves multra tekint

vissza. Rengeteg fajta dall rendelkezéslinkre, melyeknek tulajdonsagait, illetve azok

genetikai hatterét nem ismerjik még kell6képpen.

Hagyomanyos novénynemesitési eljardsok alkalmazasaval Uj gylimolcsfajtak létrehozdsa és
kereskedelmi forgalomba hozatala akdr tobb évtized munkajat is felemésztheti, ami
jelentésen megroviditheté molekularis markerek igénybevételével, marker asszisztalt

szelekcidval.

A hazai kajszi termésbiztonsagot évrél évre a kora tavaszi fagyok és a klimavaltozas
szeszélyes idGjardsa is veszélyezetik, ezért a jovGben elkeriilhetetlen lesz 4j, ellenalld fajtak
létrehozatala. Ezen tényez6k miatt elengedhetetlen a mar meglévd fajtdk genetikai

diverzitdsanak megismerése.

Kisérletiinkben hazai és kulfoldi, 6sszesen 18 kajszi genotipus DNS-ét vizsgdltuk,
mikroszatellit (SSR) és CDDP (Conserved DNA-derived polymorphism) markerekkel. CDDP
markerek Rosaceae csaladban térténd hasznalatardl aranylag kevés szakirodalmi informacié
van, ezért is kicsit egyedi a vizsgalatunk.
Hét SSR (AMPPG178, Ma39a, AMPA105, UDPD98410, BPPCT030, PCeGA025 és BPPCT007) és
6 db CDDP markert (WRKY-R1, MADS-4, WRKY-F1, CDDP-6, WRKY-R3 ésWRKY-R2 )

alkalmaztunk.

A vizsgalat laboratériumi részei a kovetkez6k voltak: DNS kivonas és annak sikerességének
ellen6rzése, PCR reakcid, agardz gélelektroforézis. SSR marker esetében poliakrilamid
gélelektroforézist alkalmazunk és az alapjan torténik az eredmények kiértékelése, mig CDDP

markertechnika esetében ehhez binaris tablazatot készitlink az agardz gélelektroforézis utan.

Vizsgalatunk célja, hogy megallapitsuk, alkalmasak-e a markerek kajszi genotipusok
polimorfizmusdnak vizsgalatara és az esetlegesen felbukkand polimorf mintazatok

Osszefliggésbe hozhatdk-e morfoldgiai tulajdonsagokkal, akar a fagytlréssel is.

Mindkét kérdésrészre igen a valasz, a két markertechnika polimorf mintdzatot mutatott. A
CDDP markerek kozil a legmagasabb szint(i polimorfizmust a WRKY-F1 és a WRKY-R3 primer
szolgaltatta. A fagyt(iréssel szignifikans Osszefliggést az SSR markerek kozil a PCeGA25-0s,
marker 184-es és 188-as, illetve az AMPA105-6s marker 190 bp-os allélja, mig a CDDP
markerek kozil a CDDP-6-os marker 410-es és a WRKY-R3-as marker 570-es allélja mutatta.
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A vizsgalatot érdemes kiterjeszteni tobb genotipusra és bevonni ugyanezen markertechnikak

mas markereit vagy akar Uj markertechnikakat is.

Az ilyen kisérletek hasznosak lehetnek diverzitasvizsgalatoknal, de akar Gj genotipusok

létrehozdasdhoz is alapul szolgalhatnak a megfeleld sziil6 novények kivalasztasa révén.
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8. Mellékletek

8.1 A kisérletiinkben hasznalt 18 kajszifajta rovid jellemzése

8.1.1. Bergeval
Uj, Franciaorszagban nemesiett fajta, késén viragzik, termése junius masodik felében érik.

BGtermd, gylimolcse 1édus, jo izd.
Betegségeknek ellenallé. Sharka virus rezisztens (Mendel A. (2024): Szébeli kdzlés).

8.1.2. Rézsakajszi C. 1406
Tdjszelekcié eredményeként a ,rdzsa” tipusu fajtakorbél 1955-ben gydjtotték NagykSéroson

(Pénzes és Szalay, 2003, Brézik és Kallay, 2000).A fajta nemesitGje Nyujté Ferenc és
munkatdrsai voltak és a fajta jogosultja a Ceglédi Gyimolcstermesztési Kutato-Fejleszté
Intézet Kht (Brozik és Kallay, 2000).

Fagy- és téltlirése nagyon j6 (Pénzes és Szalay, 2003).0Ontermékenyiilé virdgai kozépkésén
nyilnak. J6 termd&képességl. Julius végére, augusztus kozepére varhaté a termésérés
(Brozik és Kallay, 2000).Gyuimolcse kozepes méretl (kb. 35-40 g), oldalrdl lapitott megnyult
goémb alaku, aszimmetrikus. Héja narancssdrga, a napos oldalon kdrminpirosas. finoman
molyhos. Husa finom rostu, k6zépkemény allomanyu, bdlevd, édes izli, zamata kellemes,
magvavalo (Pénzes és Szalay, 2003, Brézik és Kallay, 2000). Konzervipari felhasznaldsra
ajanlott (Brozik és Kallay, 2000).

Sarka virussal (himl6vel) szemben nagyon érzékeny fajta, termesztésében ez okozza a
legnagyobb problémat (Brézik és Kallay, 2000), erGsen rontja a gylimdlcs minGségét
(Pénzes és Szalay 2003). Gutalités és agkarosodas korokozodival szemben rezisztensnek

mondhaté (Pénzes és Szalay 2003).

8.1.3. Bergeron
Franciaorszagbdl szarmazik, a Lyon kozelében taldlhaté Saint-Cyr au Mont d’Orban

Bergeron fedezte fel az els6 magoncot 1920-ban (Nyujtd és Surdnyi, 1981. Nyujtd Ferenc
és munkatarsai valamit Gyurd Ferenc és munkatarsai honositottdk meg hazankban, a fajta
jogosultja a Ceglédi Gyumolcstermesztési Kutatd-Fejleszté Intézet Kht. és a MATE
Kertészettudomanyi Intézet (Brdzik és Kallay, 2000).

A téli és a tavaszi fagyokkal szemben rendkivil jo ellendllé képességet mutat (Molnar és
Vago 1999).

Ontermékeny fajta, kés6i virdgzasu, tulkdotédésre, ebbdl adéddan alternanciara hajlamos

(Brozik és Kallay, 2000).
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A 'Magyar kajszi’ utan 7-10 nappal érik (julius vége) és nagyon jo term&képességl (egyes
fajtakisérletekben a termés mennyisége messze fellilmult néhdny hazai fajtat) (Nyujtd és
Suranyi, 1981).

Gylumolcse kozépnagy, kupos gomb alaku (Brézik és Kallay, 2000). Héja s6tétnarancssarga,
a napos oldalon élénken pirosodik, ami tetszetGssé teszi megjelenését (Molnar és Vago
1999, Brozik és Kallay, 2000). Husa narancssarga, kemény allomanyud, kivald izd,
tultermelés esetén lisztesedik, ilyenkor az izvildga savasabb lesz. Magvavalo fajta, a magbél
finom, édes. Friss fogyasztasra, gyimolcslé és befdtt készitésre ajanljak (Brozik és Kallay,
2000).

Sarka virussal, monilids hajtashervadassal és gnomonids levélfoltossaggal szemben
érzékeny, a fdk rendszeres metszést és termésritkitast igényelnek. Mivel késén érik, a
termésbiztonsdga j6 és edzett fajtdnak nevezhetd, ezért telepitését ajanljak (Brozik és
Kallay, 2000).

8.1.4. Gonci 83
Nyujté Ferenc szelektdlta a fajtat Goncdn (URL 2). Ontermékeny fajta, a virdgzdsanak

intenzitasa kozepesnek mondhaté (Mendelné és Mendel, 2021). Jdlius elejére varhaté a
termésérés (Mendelné és Mendel, 2021). Virdgait nydrson és vessz6n hozza, szine fehér
(Mendel A. (2024): Szébeli kozlés). Gylimodlcse gdmb alaki (Mendelné és Mendel, 2021),
vagy szogletes, kis méret(, lédus, kellemes iz(i, kdzepesen aromas. Alapszine vildgosnarancs,
fed6szin nyomokban talalhatd rajta. Héja sz6r6zott, alapszine vilagosnarancs, nyomokban
feddszinnel (URL2). ize jo, kdzepesen aromds, lédus (Mendel A. (2024): Szébeli kozlés).
Repedésre nem hajlamos, a gylimoélcshis nem maghoz kétott és nem barnul a mag koril.
Magja édes iz( (URL2).

8.1.5. Ceglédi szilard
Magyar kajszi és Biborkajszi keresztezésébél szarmazik. Ontermékenyiilé fajta, a ‘"Magyar

kajszi’ utan 12 nappal érik, term&képessége j6. Gylimolcse kozépnagy, husa sététnarancs,
tomor allomanyu, kemény, de leves. Alapszine narancssarga sotétkarminnal 40-60 %-ig
belehelt, éretten sem hullik. Faja k6zéperds ndvekedésd. Sharka virusra az atlagosnal
érzékenyebb (Mendel A. (2024): Szébeli kdzlés).

8.1.6. Ceglédi zamatos
A ’Rdzsakajszi’ és a 'Mandulakajszi’ keresztezésébdl szarmazik.

Fagytlirése kozepes, virdagzdsa kdzépkései. Koran termére fordul, termésérésének varhatd

ideje a ‘Magyar kajsziéval’ egyezik meg (junius 30-julius 10). TermGképessége legfeljebb
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kozepes. Gylimolcse a ‘Mandulakajsziéhoz’ hasonlit, nagy méretd finom, a gyiimolcshus
allomanya kemény, ami a szallithatésagnak kedvez.

Faja er6s novekedés(, a koronaalakitasnal Ggyelni kell arra, hogy a lehasaddsra hajlamos
meredek oldalagakat ne hagyjuk meg.

Eddig virustlineteket nem taldltak rajta a vizualis szemléken, virusmentesitése megtortént
(URL 3).

8.1.7. Magyar kajszi C. 256
Nyujté Ferenc és munkatarsai szelektdltak Cegléden, 1953- ban. Téli és tavaszi leh(ilésre

kevéshé érzékeny fajta.

K6zépidbben viragzik, 6ntermékenyiils, de pollenaddnak is hasznaljak. Termése kdzépidében
érik egyenetleniil, nagy term&képességi fajta.

Faja kozéperGs novekedésd, kusza szerkezetd, ivesen lehajlé, laza dgrendszer(i koronaval.
Vessz6je vildgos szirkésbarna szinli, napos oldalan piros szindrnyalattal, s(ir(i, vildgos
paraszemolcsokkel.

Levele kerekded-tojasdad, szivalaku levélcsucsa kissé kihegyesedik, széle finoman,
kétszeresen fogazott.

Gylmolcse kozépnagy, gobmbolyded, oldalrdl kissé lapitott, tompa kup alaku, héja finoman
molyhos. Alapszine narancssarga, karminpirossal belehelt. A gyimdlcshds narancssarga
szind, szilard, rostos, aromaban gazdag, |édus.

Termését friss fogyasztasra és valamennyi konzervipari felhasznalasra egyarant alkalmas.
Sharka virussal és monilidval szemben kdzepesen érzékeny (Mendel A. (2024): Szébeli
kozlés).

8.1.8. Ceglédi bajos
Uj fajta, a Ceglédi Gylimélcstermesztési Kutatd-Fejleszt6 Intézet Kht. a ’Ceglédi hajnalpir’ és

’Korai piros’ tajfajtak keresztezésével hozta létre.

A téltlrése nagyon jo, a kés6 tavaszi fagyok kisebb kockazatot jelentenek viragzaskor.
Ontermékeny fajta, az elsd virdgai a ’Gonci 83’-éval megegyez6 id6ben nyilnak, a
virdgzasanak intenzitdsa kozepesnek mondhatdé. A korai évektél j6 termést ad. A
termésérés varhaté ideje julius els6é dekadjanak végén. Gyimolcse nagy sulyd, enyhén
valaszték kozil.

Héja kb. felén fedGszinnel boritott.

Monilidval szemben mérsékelten ellenalléo (Mendelné Paszti és Mendel, 2021).
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8.1.9. Ceglédi C. 307
Izsakon szelektaltdk, dntermékenyild fajta, de pollenaddnak is hasznaljak. Koran termére

forduld, j6 term&képességli. A ‘Magyar kajszi’ utan 1-5 nappal érik, de jéval el6bb szinezédik,
egyenetlen érése ront a felhasznalhatésagan.

Erés novekedésd, feltord korondju.

Gylumolcse nagy, alapszine narancssarga, biborpirossal 50-70 %-ban bemosott. A
gylimolcshus sotét narancssarga szind, rostos, léduds. Huskeménysége egyenetlen. Nagyon
mutatds, jellegzetes aromaju.

Lének, bef6ttnek és friss fogyasztasra is kivaldan alkalmas.

Sharka virussal szemben viszonylag tolerans érzékeny (Mendel A. (2024): Szébeli kozlés).

8.1.10. Ceglédi biborkajszi
Az anyafat ismeretlen magoncként szelektaltak 1953-ban lzsdkon (Nyujto és Suranyi, 1981).

A fajta nemesit6je Nyujtd Ferenc és munkatdrsai voltak és a fajta jogosultja a Ceglédi
GylUmolcstermesztési Kutatd-Fejleszt6 Intézet Kht (Brézik és Kallay, 2000).

Fagyérzékeny fajta, ezért a legkevésbé fagyveszélyes terméhelyekre ajanlott (Molnar és
Vago, 1999).

Ontermékeny élénk rézsaszin virdgai kézépidében nyilnak (Pénzes és Szalay, 2003), j6
pollenadd fajta (Brozik és Kallay, 2000). Kordn termére fordul és nagy mennyiség( termést
képes hozni, termésbiztonsaga azonban rossz, emiatt csak alacsony aranyban termesztik,
leggyakrabban pollenaddnak szoktdk lltetni. Termésérésének ideje ‘Magyar kajsziéval’
egyszerre, vagy néhany nappal kés6bbre, julius kozepére esik (Brozik és Kallay, 2000), bar a
termésterheléstél fliggben ez nagyon ingadozd lehet: kis terméshozam esetén megel6zheti
a 'Magyar kajszit’, de a tulterhelt fak esetében akar kozépkései id6be is atcsuszhat (Molnar
és Vago, 1999). Gyimolcse kdzepes méretd, alakja széles, klpos, tojasdad, oldalrdl kissé
lapitott. Héja sotét narancssarga alapszind, de a nap hatasara sotétbordd fedGszin alakul ki
a gyumolcs felliletének jelentSs részén (Pénzes és Szalay, 2003). Husa narancssarga, rostos,
kozépkemény, bélevd, ize kivalo, zamata karakteres (Brézik és Kallay, 2000). A jél megérett
gyumolcsbél kivald mindségli bef6tt, dzsem, ivélé és palinka is el6allithatd (Molnar és
Vago, 1999).

Sharka virussal szemben nem érzékeny, de a rakosodds problémat jelent, illetve a
gnomonids levélfert6zéssel és a monilidas gylimolcsfert6zéssel szemben koézepesen

fogékony (Brdézik és Kallay, 2000).
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8.1.11. Farclo
Ontermékeny, bétermd fajta (Bassi és Foschi, 2013). A legkés6bbi érésii kajszifajta, 50

nappal a ‘Bergeron’ utdn érik, hazankban ennek varhaté ideje szeptember elejére tehetd. A
Carmingo sorozat utolso érés, védett tagja.
Termései nagyok, kivalé iztiek (Mendel A. (2024): Szbbeli kdzlés).

8.1.12. Harcot
Kanadabdl szarmazik, az Ontario té melletti Harrow-i Mez6gazdasagi Kutatéd Allomason

allitottak elS tobbszori keresztezéssel, Layne szelektalta 1977-ben (Brozik és Kallay, 2000;
Molnar és Vago, 1999). A szil6fajtak kozott hidegtlrs és kistermés(l észak-amerikai fajtak
mellett a Perfection és a Phelps is fellehet6k (Molnar és Vagé, 1999).

Apostol Janos, Kerek Mdria Magdolna és Nyujté Ferenc honositottdk meg hazankban, a
fajta jogosultja az Erdi Gyiimélcs-és Disznévénytermesztési Kutatd-Fejlesztd Kht. (Brozik és
Kallay, 2000)

A téltlrése kozepes, de egyes fajtakisérletek szerint némely magyarorszagi fajtanal (pl.
Magyar kajszi, Ceglédi Piroska) fagyt(ir6bb (Molnar és Vago, 1999; Brdézik és Kallay, 2000).
A Duna-Tisza kozi fagyveszélyes homokterileteken a fagykart okozhat ennél a fajtanadl is
(Molnar és Vagé, 1999).

Onmedd§ fajta, virdgai koran nyilnak, a Ceglédi Piroskaval és a Génci magyar kajszi a
javasolt pollenaddi (Brézik és Kallay, 2000; Pénzes és Szalay, 2003).

J6 termbképességl. A 'Magyar kajszi’ el6tt 2-3 nappal, julius kozepén érik meg a termése.
Gylimolcse kozépnagy, alakja kissé lapitott kup, a bibepontjandl hajlamos a repedésre,
f6leg es6s idGben (Brozik és Kallay; 2000, Pénzes és Szalay, 2003).

Héja so6tét narancssarga, karminpirossal mosott, s(rln piros pettyekkel. Husa
termése gyengébb izl lehet, ezért a termésritkitds ajanlott (Brézik és Kallay; 2000, Pénzes
és Szalay, 2003).

Friss fogyasztasra és bef6tt készitésre ajanljak (Brozik és Kallay, 2000).

Sharka virussal és gombafert6zésekkel szemben kevésbé érzékeny (Brézik és Kallay, 2000;

Pénzes és Szalay, 2003).

8.1.13. Harval
A kanadai Harrow-i Kutaté Allomas a Veecot és a HW 435 keresztezésével hozta létre 1969-

ben, a hidegt(irése jo (Layne, 1991).
Ontermékeny fajta (Burgos et al, 2004). A Harrow-i kisérletek szerint aprilis végén nyilnak a

virdgai és augusztus elején érik a termése. A virdgzasa 1-2 nappal hamarabb, termésérése,
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viszont néhdny nappal kés6bb torténik, mint a Harlayne és a Hargrande kanadai fajtaké.
GyUmolcse kozépnagy, alakja kézel gémb alaku vagy enyhén lapitott, vonzd szinezetd,
élénk piros fed@szin boritja a narancssdrga héj harmadat. A gylimolcshis kemény
allomanyu, finom szerkezetl, kdzepesen lédus, nem tapad a maghoz. Gazdag izvilag,

savassagban és édességben kiegyensulyozottsag jellemzi.

Friss fogyasztasra és tavolsagi szallitasra kivaléan alkalmas, mert betakaritas utan megérzi
a szilardsagat, hilit6hazakban 1-5 °C fokon magas (80% felett) relativ paratartalmon akar 2
hétig is tarolhaté.

Leucostoma ssp. és bakteridlis levél- és gylimolcsfoltossag (Xanthomonas campestris pv.
pruni) ellen rezisztencidt mutat és kozepesen ellenall barna rothaddssal (Monilia fruticola)

szemben (Layne, 1991).

8.1.14. H-IV.2/14.
Uj fajta, Mendel Akos szelektélta Cegléden.

Fagyt(iré hibrid, késén viragzik.
Nagy gyiimolcsdket hoz, amik j6 izliek. Tovabbi vizsgalatokat igényel (Mendel A. (2024):
Szoébeli kozlés).

8.1.15. H-111.10/21
H —Il. 45/46 szabadtermékenyllésébdl szarmazik, Kerek Maria szelektalta.

Gyumolcse igen nagy. Alapszine okkersarga, karminnal belehelt, finoman spriccelt. J6 iz(,

lédUs, olvadd. Allami elismerése idén varhaté (Mendel A. (2024): Szébeli kdzlés).

8.1.16. H-11.45/58 és 8.1.17. H-11.50/58
F2 hibridek, ('Rézsabarack’ x ‘Mandulakajszi’) x ‘Magyar kajszi’ keresztezésébdl szarmaznak.

A ’Magyar kajszi’ utdn 6-8 nappal érnek. igéretesnek t(ing fajtak, vizsgalatuk jelenleg
folyamatban van (Mendel A. (2024): Szébeli kozlés).

8.1.18. Tsunami
Franciaorszagi fajta, az Escande csoport nemesitette (Milosevic et al, 2021). A nagyon korai

virdgzasu fajtak csoportjaba sorolhaté a virdgzds kezdetének atlagértékei szerint (Glisic et
al, 2023). A virdgzasanak varhato id6tartalma marcius 18-26 (Milosevic, et al, 2021), bar ez
évjarat- és kornyezetfiigg6é lehet, mert egy masik, harom idényen keresztilivel6 (2020-
2022) szerbiai kisérlet szerint ezen fajta virdgzdsa marcius 1 és 25 kdzott tortént (Glisic et
al, 2023). Termésérése koran, junius elején torténik, bar ez az 6koldgiai koriilményektdl is

fugghet. Nagy termésatlagot képes produkalni (akar 15-20 kg/fa) (Milosevic et al, 2021).
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Termései nagy méretliek, narancssarga alapszinliek, levesesen olvaddak, kiillondsen édesek,

kellemes zamatuak. Faja gyenge ndvekedési (Mendel A. (2024): Szébeli kdzlés).
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