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1 BEVEZETES

Magyarorszagon tobb évszdzados hagyomdnya van a kajszi termesztésének. A
magyar kajszi kivald tulajdonséagait kiilfoldon is elismerik, és hungarikumként tartjak
szamon. Tradiciobdl ¢és hirnévbdl azonban sokdig megélni nem lehet, a piaci
lehetéségeket ezért csak gy lehet kihasznalni bel- és kiilfoldon egyarant, ha kivalo
mindségli gylimdlcsot termesztiink. Ehhez megvannak a megfeleld termodhelyeink,
kivald beltartalmi értékekkel rendelkezé hagyomanyos fajtaink és a szakmai tudas. A
valtozo fogyasztoi szokasokkal és piaci igényekkel azonban csak ugy tudunk Iépést
tartani, ha a termesztést folyamatosan fejlesztjilk. Az innovacids tevékenységnek
minden részletre ki kell terjednie a termohelyi alkalmassdg meghatarozasatol a
technologia kidolgozasan keresztiil az értékesitésig. Ezen beliil meghatarozé jelentdsége
van a fajtahasznalatnak. A magyar termesztok rendelkezésére allo fajtavalaszték sajnos
csak lassan bdviil, pedig nagy sziikség lenne a sarkavirussal szemben rezisztens €s a
kereskedelmi céloknak megfeleld 0j fajtakra, ami a vildgon mar tobb helyen elérhetd.

A vilag kajszitermesztésének jelentds részét az eurdpai Okofoldrajzi csoportba
tartozo kajszifajtak adjak. E csoport tagjainak tilnyomo tobbsége ontermékenyiild, de
éppen ebbdl kifolydlag e csoport genetikai variabilitdsa igen korlatozott. A piaci
igényeknek megfeleld, egyre ujabb fajtak eldallitdsanak kényszere megkoveteli, hogy a
nemesitd egyre szélesebb genetikai bazisu alapanyagokat hasznaljon fel nemesitési
programjaban.

A nemesitési folyamatok felgyorsitasanak egyik eszkdze a DNS-markerekre
alapozott szelekcio. Viszonylag egyszeriien €s egyértelmiien azonosithatd, valtozatos
allélosszetételli, ismert szabdlyok szerint o©roklodé markerlokuszok segitségével
megvaldsithatd a fajtakban rejld genetikai polimorfizmus kutatdsa, a fajtak eredetének
¢s rokonsagi kapcsolatainak vizsgalata, fajtdk azonositdsa. A nemesitéi szellemi
tulajdon védelmében, a fajtaazonositasi céllal hasznalt molekularis markerek szerepe
fokozatosan felértékelddik. Igy a technika nagymértékben konnyitheti a nemesitéket
illetd fajtahasznalati dij begylijtését, ami alapjat képezheti a késdbbi nemesitési
programoknak.



2 CELKITUZES

A munkank soran az alabbi célokat tiztik ki:

1. A rendelkezésre 4allo laborhattérre és a kajszi ndvényre alkalmas rutinszerii
DNS-izolalasi eljaras adaptalasa.

2. A Magyarorszagon arutermesztési célbol termesztett kajszifajtdk azonositasa, és
egyedi DNS-ujjlenyomat készitése RAPD és SSR markerekkel.

3. Oszibarackra és kajszibarackra tervezett SSR primerkészletek Gsszehasonlitasa a
kajszi genetikai sokféleségének vizsgalataban.

4. Az eltérd kajszi okofoldrajzi fajtacsoportok genetikai kapcsolatanak kovetése
mikroszatellit markerekkel.

5. A kozép-eurdpai fajtakor variabilitdsanak vizsgalata és Osszehasonlitasa a {6

fajtacsoportok polimorfizmusaval.



3 ANYAG ES MODSZER

3.1 Novényanyag

A vizsgdlt fajtdk és hibridek a Budapesti Corvinus Egyetem Genetika ¢és
Novénynemesités Tanszék Szigetcsépi Tlltetvényeébdl, az MgSzH (volt OMMI)
referencia gylijteményébdl, a Mendel Egyetem (Csehorszag) lednicei iiltetvényébdl, a
Ceglédi Gyiimolcstermesztési Kutato-Fejleszté Intézet génbankjabol, a Kecskeméti
Foiskola gylimolcsiiltetvényébdl, a BOKU Egyetem (Bécs) génbankjabol, illetve
Laimburgbol és Ferrarabol (Olaszorszag) szarmaznak.

3.2  DNS-izolalas

Az analizishez sziikséges teljes genomi DNS-t 0,1 g aprilisban és majusban
gylujtott fiatal kajszilevélbdl izolaltuk harom modszer tokéletesitése révén. A RAPD
analizishez javitott CTAB mddszert, mig az SSR markeres vizsgalatokhoz a Qiagen cég
altal kifejlesztett DNeasy Plant Mini Kitet hasznaltuk. A DNS mennyiségét
spektrofotometrias uton mértiik (GeneQuant I RNA/DNA) és higitottuk a reakcidhoz
sziikséges megfeleld koncentracidra.

3.3  RAPD analizis

A vizsgalatba az allami elismerésben részesitett, a nemzeti leird fajtajegyzékben
szerepld Osszesen 16, Magyarorszagon legnagyobb teriileten termesztett fajtat vontunk
be. A kisérlet soran az OPERON Co. éltal szintetizalt B, C és O primerkit-et hasznaltuk.
A kisérletiinkben a polimorf mintdzatot igéré reakciokat négyszer, Otszor
megismételtiik, és csak a legélesebben megjelend és reprodukalhatd fragmentumokat
hasznaltuk markerként. Az amplifikalt mintakat 1%-os agardz gélen valasztottuk el,
majd az eredményeket ethidium-bromidos festési eljarassal tettiik lathatova.

3.4  SSR analizis fajtaazonositasi céllal

A kutatasban a RAPD analizishez hasznalt 16 fajtit hasznaltuk. A kisérletben 8 db
kajszi fluoreszcens végjelolésti (CyS) mikroszatellit primerpart hasznaltunk az adott
primerre kozolt PCR programokkal. Az amplifikdlt mintdkat elészor 3%-os BMA
MetaPhor agardéz gélen vizudlisan 25 bp méretmarker (Promega) kiséretében
ellendriztiik, majd a sikeres reakcidtermékeket 6%-os denaturald poliakrilamid gélen
Amersham Pharmacia ALF Express szekvenalo késziilékkel valasztottuk szét. A gélek
értékeléséhez a Fragment Analyser 1.03 (Amersham-Pharmacia) szoftvert alkalmaztuk.

3.5  SSR analizis észibarack mikroszatellit primerekkel

A kisérletbe 45 olyan kajszifajtat allitottunk, melyeket Kozép-Eurépaban
termeszthetdség szempontjabol értékesnek talaltunk. A PCR reakciot 18 dszibarackra és
1 kajszira kifejlesztett mikroszatellit primerrel végeztiik.

Az amplifikalt PCR termékeket 3%-0s Metaphor agar6z (Biowhittaker Maine, USA)
gélen valasztottuk el 1x TBE (89 mM Tris, 89 mM borsav, és 2 mM EDTA (pH 8.0)
futtatd pufferrel. Az amplifikdtumokat 0,7 pg/ml ethidium-bromid festéssel tettiik
lathatova UV fény alatt. A fragmentumokat 100 bp méretmarkerrel (Promega)
vizualisan azonositottuk.



A genetikai tavolsdgi matrixot a hasonlo allélok aranyat felhasznaldé modszerrel
készitettik MICROSAT programmal. Az UPGMA klaszteranalizist a NEIGHBOR
program PHYLIP 3.5c¢ verzigjaval végeztik. A dendrogramot a TREEVIEW
programmal szerkesztettilk. Ezenkiviil meghataroztuk a lokuszonkénti allélszamot,
valamint a megfigyelt heterozigotasagot.

3.6 SSR analizis kajszi mikroszatellit primerekkel

A vizsgalatban 133 kajszi genotipust, a P. brigantiaca fajt, valamint két interspecifikus
hibridet, a P. x dasycarpa-t és a Plumcotot jellemeztiik. A kisérletbe vont fajtak
megfelelden reprezentaltdk az Eurépaban, az irani-kaukazusi régioban, Kzép-Azsiaban
és Eszak-Amerikaban termesztett kiilonboz6 szarmazasu kajszikat.

Két kiilonbozd forrasbol szarmazo, kajszira tervezett 10 mikroszatellit primert
alkalmaztunk, a PCR reakcio koriilményeit a primereknek megfeleléen optimalizaltuk.

Az amplifikdlt mintdkat el0szor agardéz gélen ellendriztilkk, majd a sikeres
reakciotermékek fragmentum méreteit ABI 3100 kapillaris szekvenatorral és ABI
Genotyper 3.7 szoftverrel hatdroztuk meg.

Minden vizsgalt mikroszatellit 10kusz allélosszetételét meghataroztuk a 136
vizsgalt genotipusban. Az egyes all¢lokat alfabetikus sorrendbe rendeztik (‘A’ a
legkisebb stb.). A POPGENE 1.32 programot hasznaltuk a kovetkezd értékek
kiszamitasdhoz: a 16kuszok allélgyakorisaga, allélszam, beltenyésztési egyiitthatd (Fsr),
génaramlas (N,,=0,25(1/ FST-1) Meghataroztuk a varhat6 heterozigotasagot (He = 1-
>pi2, ahol p; az i. allél gyakorisdga) és a megfigyelt heterozigotasagot (H,, a
heterozigéta genotipusok szdma osztva az Osszes genotipus szamaval). A
mikroszatellitek altal kapott értékek alapjan kalkuldltuk a genetikai azonossagot (I),
valamint a genetikai tavolsagot (D).

A genetikai tavolsagok alapjan az UPGMA klaszteranalizist az NTSYS
programmal végeztiik. A dendrogramot a TREEVIEW programmal készitettiik. A parok
kozti tavolsagot a 133 vizsgalt kajszifajta kozott PAUP (4. verzid) programmal
szamoltuk ki.



4 EREDMENYEK ES MEGVITATASUK

4.1  DNS-Kkivonasi eljaras adaptalasa kajszira

Munkank soran az els6 1épés a DNS-izolalashoz legmegfelelobb névényanyag
kivalasztasa volt. A kiilonboz6é idépontokban gyiijtott levelek tesztelése soran azt
tapasztaltuk, hogy a tavaszi riigypattanids utan szedett mintdk feldolgozasa adta a
legjobb DNS-mindséget, hiszen ekkor a levélszovet még kevésbé tartalmaz
polifenolokat, ami a munkafolyamatot jelentdsen megneheziti.

A kutatds idején fellelheté DNS-kivonasi eljarasokat tobb szempontbol is
megvizsgaltuk. Az eredmény szempontjabdl legfontosabb kritérium a nyert DNS PCR
reakcidhoz vald alkalmassaga volt. Ezen kiviil olyan modszert kerestiink, amely
alkalmas nagy mintaszdm gyors és rutinszeri feldolgozdsara, és minél kevesebb
kornyezetre, valamint egészségre karos vegyszer hasznalataval, egyszerlien
kivitelezheto.

A kutatas kezdetekor elsOként kiprobalt eljaras az (amerikai) bab modszer volt.
Az inkubdciés id6k novelésével, illetve az alkoholos kicsapasi miiveletek tobbszori
ismétlésével lehetett a modszer hatékonysagat leginkabb novelni. Az eljarast eredetileg
bab novényre dolgoztak ki, és nem a kajszi durvabb szdvetii, a DNS-izolalast jelentdsen
megnehezitd anyagokat nagy mennyiségben tartalmazd levelére. Noha sikeriilt jo
mindségii DNS-t nyernlink, a modszert iddigényessége ¢és nehézkessége miatt a
tovabbiakban nem alkalmaztuk.

A kovetkez6 modszer, amit vizsgaltunk, egy fas novények korére kidolgozott
CTAB alapu eljaras volt. A kisérlet soran kezdetben rossz mindségii, toredezett DNS-t
kaptunk, amely alkalmatlan volt a PCR reakcidhoz. A modszer optimalizalasa sordn
lecsokkentettiik a centrifugdlds sebességét, alacsonyabb inkubaciés homérsékletet
alkalmaztunk, illetve altalaban megprobaltuk csokkenteni azoknak a 1épéseknek a
szamat, ahol a DNS durva fizikai hatasnak van kitéve (razas, litdgetés stb.). Sikeriilt igy
egy gyors, olcso, rutinszertien elvégezhetd eljarashoz jutnunk, ahol a DNS mindsége is
kielégit6. A modszer hatranyat a kivitelezéséhez hasznalt nagy mennyiségli egészségre
karos vegyszer hasznalata jelentette.

A késbbbi vizsgalataink soran ratalaltunk a Qiagen cég altal kifejlesztett DNeasy
Plant Mini Kitre. Az SSR markerekkel végzett kutatasokhoz szinte kizardlag ezt a
technikat alkalmaztuk a DNS izolaldsdhoz. Ez a mddszer egy teljesen zart rendszer, a
hasznalt oldatok biztonsagosak, az eljaras rovid id6 alatt konnyen elsajatithato.
Amellett, hogy egészségi szempontbol semmiféle veszéllyel nem jar, lehetévé teszi,
hogy megfelel6 mindségii €s mennyiségli genomi DNS-hez jussunk munkénk soran. A
modszer egyediili hatranyat a sziikséges vegyszerek és eszk6zok magas koltsége jelenti,
de ezt teljes mértékben kompenzaljak az emlitett elonyds tulajdonsagai.

4.2  Magyarorszagon legnagyobb teriileten termesztett fajtak azonositasa és
egyedi DNS-ujjlenyomat készitése RAPD és SSR markerekkel

Az Operon cég altal szintetizdlt RAPD primereket széles korben és nagy
hatékonysaggal hasznaljak a Prunus genotipusok jellemzésére. Az alapos tesztelést
kovetden kivalasztott nyolc primer amplifikdcioja a vizsgalt 16 fajtdban Osszesen
huszonhét fragmentumot eredményezett, melybdl 14 (53%) volt polimorf.

Tobb olyan markert is talaltunk, amely csak egy vagy két fajtdban fordult el6. A
polimorf fragmentumokat felhasznalva a vizsgalt kajszifajtdk tobbségét sikertilt
egyértelmiien megkiilonboztetni, és egyedi DNS ujjlenyomatot késziteni. A két magyar



kajszi klon ‘Gonci magyar kajszi’ és ‘Magyar kajszi C.235° esetében ugyanazt a
mintazatot kaptuk. Vélhetéen azért, mert a klonok kozti genetikai kiilonbség olyan
csekély, hogy a RAPD markerek nem alkalmasak az elkiilonitéstikre.

Az tigynevezett Orias kajszi fajtakoron (‘Szegedi mamut’, ‘Ligeti 6rias’, ‘Ceglédi
orias’) beliil sem tudtunk kiilonbséget tenni. Ez alatamasztja azt a mostanaban kialakult
feltételezést, hogy a ‘Szegedi mamut’ és a ‘Ceglédi orids’ fajtakeveredés
kovetkezményeként tulajdonképpen ugyanaz a fajta, és szinonim elnevezésnek
tekinthetd. A ‘Ligeti orias’ és a ‘Ceglédi orias’ fajtadk kozott pedig nincsenek
morfologiai kiilonbségek, csak néhany pomologia eltérés (pl. érésido), igy vélhetéen a
genetikai alloméanyukat tekintve is nagyon hasonloak.

A vizsgalat alapjan elmondhatd, hogy a viszonylag kevés RAPD primer
felhasznalasaval sikertiilt a fajtakat megkiilonboztetni egymastdl. Ennek alapjan a RAPD
markerek alkalmasak lehetnek nemcsak tudoményos célokra, hanem a kereskedelmi
tételek azonositasara, illetve fajtaelismerési célokra egyarant.

Ez iranya torekvésiinket bizonyitja, hogy a vizsgalati eredményeinket, mint a
hazénkban termesztett fajtdk meghatdrozasara alkalmas modszert, az Orszagos
Mezogazdasagi Mindsitd Intézet Kertészeti Szaporitéanyagok Osztalya egy szerzodés
keretében fajtaazonositasi célra hasznalja tovabb.

A mikroszatellit markerek alkalmazasaval kapott eredményeink egyértelmiien
alatamasztottak a RAPD markerek altal nyert eredményeinket. A morfologiai és RAPD
markerekkel torténd kutatasok alapjan feldllitott hipotézis, miszerint a ‘Szegedi mamut’,
‘Ceglédi orias’, és ‘Ligeti orias’ fajtdk azonos genetikai hattérrel rendelkeznek, az
altalunk vizsgalt mikroszatellit 10kuszok esetében is megerdsitést nyert, mivel a kapott
allélok mind az 6t vizsgalt 10kusz esetében azonosak voltak. Emellett a ‘Gonci magyar
kajszi’ és ‘Magyar kajszi C.235’ fajta klonok kozott sem talaltunk kiilonbséget.

4.3  Oszibarack SSR primerek hasznalata 45 kajszigenotipus jellemzésére

A kiilonbozé Prunus fajok mikroszatellit régioit hatarold szekvenciak
konzervativizmusa lehetové tette szamunkra, hogy 6szibarack primereket hasznaljunk a
kajszi genetikai sokféleségének tanulméanyozésara.

A Kkisérletbe vont 45 fajtandl a 10 primer 35 polimorf allélt hozott Iétre,
lokuszonként 2-5 allél kozott, mely atlagosan 3,5 polimorf allél/lokusz. A megfigyelt
heterozigotasag mértéke relative magas, 0,19-0,98 kozott alakult, mely atlagosan 0,58 a
vizsgalt 10kuszoknal. Olyan ritka allélokat is talaltunk, amelyek csak néhany fajtaban
fordultak eld.

A Reynolds-féle hasonlosagi indexen (Fsr) alapuld UPGMA klaszteranalizissel
létrehozott dendrogram a 45 fajtat két f6 csoportba €s néhany alcsoportba sorolta. A két
f6 csoportot tobbségében azsiai és nem 4azsiai eredetli fajtak alkotjdk. A nem d&zsiai
eredetli fajtak tovabbi alcsoportokra oszthatok. A legnagyobb, €s jol koriilhatarolhato
alcsoport kilenc, a magyar kajszi fajtakorbe tartozd, magyar €és a kornyezd orszagokbol
szarmazo fajtakat tartalmazott. A maésik nagy alcsoport az Orias kajszi fajtakorbe
tartozo fajtakon kiviil néhany ceglédi fajtat tartalmazott.

A felhasznalt Oszibarack primerek 90%-ban alkalmasak voltak mikroszatellit
l6kuszok azonositasra, mely jol bizonyitja a modszer alkalmazhatdsagat. Ez még akkor
1s igaz, ha egy résziiknél monomorf mintdzatot kaptunk. A 1dkuszonkénti nagy
allélszam megerdsitette, hogy a mikroszatellit markerek nagyon hasznos eszkozei a



kajszi fajtaazonositdsanak. Az allélszdm nagyobb, mint az egyéb molekularis
markerekkel végzett korabbi vizsgalatoknal.

A MetaPhor agardzzal torténd gélelektroforézis alkalmas a mikroszatellitek
azonositasara. Osszehasonlitva a poliakrilamid gélen torténd futtatdssal, vagy pedig az
automata fragmentumhossz analizissel, messze a legegyszeriibb és legolcsobb modszer.
Kiilonosen jo felbontas érheté el a 100-200 bp mérettartomanyban. Az egyik
legnagyobb elénye a moddszernek, hogy konnyen adaptalhaté olyan gyakorlati
terliletekre, mint példaul a faiskoldk, illetve kertészeti aruddk, ahol a fajtaazonos
szaporitdanyag kulcskérdés. Az természetesen nyilvanvald, hogy egy automata
detektacios rendszer, mely alkalmas az egyes fragmentumok hosszanak akar
egynukleotid eltérését is jelezni, nagyobb allél variabilitast képes kimutatni, mint az
agaroz gél. Kovetkezésképpen az allélok szama varhatéan magasabb lett volna annal,
mint amit a jelen eredmények mutatnak.

4.4  Kajszi SSR markerekkel vizsgalt 136 genotipus azonositiasa és genetikai
kapcsolatuk, szarmazasuk elemzése

A felhasznalt primerek alkalmassaga és a polimorfizmus jellemz6i

Szazharminc kajszifajta és harom rokon faj genetikai polimorfizmusat vizsgaltuk
10 kajszi genomi DNS alapjan tervezett SSR-primer segitségével. Az 0sszes vizsgalt
16kusz polimorf volt. A 133 minta tesztelésével 133 allélt azonositottunk, ami 4tlagosan
13,3 allél/l16kusz értéket mutatott. A 16kuszonként megfigyelt heterozigotasag mértéke
H,=0,8636 (UDAp-410 16kusz) és H,=0,3182 (ssrPaCITA27) kozott valtozott; az atlag
0,6281 volt. A megfigyelt heterozigdtasag (H,) minden fajta esetében kisebb volt az
elméletileg vart heterozigotasdgnal (H.). Az 0Osszes egyedben kimutathatdé 133
kiilonboz6 allél koziil 32 olyan allélt taldltunk, amely csak egyszer fordult eld a vizsgalt
mintakban.

A kutatds eredményei bizonyitjak, hogy a nagy polimorfizmussal bir6 homolog
mikroszatellit markerek kivalod eszkozei a kajszi fajtaazonositas célu vizsgalatainak. A
vizsgalatunkban elért magas 16kuszonkénti allélszam elsésorban annak volt koszonhetd,
hogy a korabbiaknal joval tobb genotipust vizsgalunk, valamint eldszér hasznaltunk tiz
kajszibol izolalt SSR primert.

Az Fgr-értéket a populacidgenetikdban a heterozigdtasag részpopulaciokban és
egész populacidban vald eloszldsaranyanak kifejezésére hasznaljak. A 0,25 folotti Fgr-
értékek nagyon nagy genetikai differencialodast mutatnak. Mivel az altalunk vizsgalt
mintdkban az Fgsr-értékek atlaga 0,5768 volt, megallapithatd, hogy a fajtak kozott
relative nagy a genetikai kiillonb6z0ség. A vizsgélatainkban megéllapitott magas Fgr-
értekek a kismértékli géndramldssal magyarazhatok. Erre utalnak a Ny, értékek is. A
vizsgalt l10kuszok atlagos génaramlasi (Ny,) értéke 0,1834 volt, ami rendkiviil kis érték.
Ha az Ny, <I értéket vesz fel mar kis génaramlasrol beszélhetiink.



A kajszi genetikai valtozékonysdga és fajtak kozotti genetikai kapcsolatok

A kajszifajtak genetikai rokonsdganak megallapitasdhoz egy dendrogramot
szerkesztettliink. A dendrogramot a 10 SSR-lokusz adatai alapjan 6sszeallitott genetikai
tavolsdgmatrixbol paronkénti genetikai tavolsagok alapjan UPGMA modszerrel
készitettiik. A dendrogram a fajtdkat két nagy csoportra osztotta. Az 1-es csoportban két
olyan alcsoport (1.1 és 1.2) talalhat6, amelyek a legtobb kozép-eurdpai fajtat magukba
foglaljak. Az 1.1 alcsoport 6 eurdpai fajtat és az amerikai ‘Goldrich’-ot tartalmazza. Az
1.2 alcsoportba kertilt a legtobb eurdpai fajta. Ezen a csoporton beliil tovabbi 4 kelet-
eurdpai alcsoport jelenik meg: a Magyar kajszi fajtacsoport; az Orias kajszi fajtacsoport;
a roman nemesitési programbdl szarmazo hibridek; a Rozsabarack tipust fajtdk és
ceglédi hibridek. Kiilon kiemeltiik a ‘Salah’ ismert vagy feltételezett pedigréju
hibridjeit. Az alcsoportokba tartozd fajtdk kapcsolatit alatdmasztjdk részben
morfologiai jellemzodik, részben pedig az ismert pedigrék. Az 1. csoport tobbi,
kiilonb6z6 Okofdldrajzi teriiletekrél szarmazd fajtai az 1.3 csoportba keriiltek. A 2.
klaszter a kiilonbozo allélok nagy valtozatossagaval csak az &zsiai genotipusokat
(pakisztani magoncok) tartalmazta. Ez a csoport kitlind példa arra, hogy a ma
termesztett fajtdk elddeinek természetes populacidi mennyire voltak képesek fenntartani
nagyfoku variabilitasukat.

A dendrogram tovabbi szamos kisebb csoportot hozott Iétre, amelyek
Osszefiiggésben vannak az ezeket alkotd fajtak pedigréjével, illetve a genotipusok
foldrajzi eredetével.

A Karpat-medencében elterjedt egy sor nagy gyiimolcsii és édes magvu fajta,
amely az Ontermékenyiild0 Magyar kajszi fajtacsoporthoz tartozik. A mikroszatellit
régiok variabilitdsanak adatai alapjan megallapithato, hogy feltételezéseink szerint 18
ebbe a csoportba tartozo fajta koziil 15 szoros rokonsagban van, és koziiliik 5 (‘Albena’,
‘Andornaktalyai magyar kajszi’, ‘Crvena ugarska’, ‘Gonci magyar kajszi’ és
‘Nagygylimdlcsii magyar kajszi’) esetben az eltérd elnevezések mogott azonos
genotipus jelenléte is lehetséges.

Vilagosan elkiiloniil az orids kajszifajtak csoportja. Az ide tartozé ‘Ceglédi orias’,
‘Szegedi mamut’ és ‘Ligeti orids’ fajtak teljes azonossagot mutatnak.

A ceglédi nemesitést fajtak jellegzetes klasztert alkotnak. Mind a harom vizsgalt
fajta pedigréjében szerepel a ‘Ceglédi orids’, de ennek ellenére viszonylag tavol esnek
ettdl a fajtatol. Feltlind viszont a Rozsabarackokhoz valo kozelség. A ‘Ceglédi arany’
(‘Rozsabarack C.1668° x ‘Ceglédi orias’) esetében ez a fajta eredetével magyarazhato,
de ez lehet a magyarazat a ‘Ceglédi kedves’ esetében is, amely a *Ceglédi orids’ szabad
megporzasabol jott 1étre.

Az 1.1 és az 1.3 alcsoportok a nyugat- és kelet-europai, valamint a legtobb észak-
amerikai fajtait magukba foglaljak. A ‘Harcot’, ‘Veecot’, ‘Bahrt’ (Orange red) és
‘Morden-604" fajtak kozép-azsiai fajtakkal k6zos helye az 1.3 alcsoportban bizonyitéka
annak, hogy a legtobb amerikai fajta amellett, hogy eurdpai genetikai alapokra
vezethetd vissza, azsiai eredetli génekkel is gazdagodott.
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A kajszi és néhany rokon faj genetikai kapcsolatanak elemzése klaszteranalizissel

A rokon fajokkal vald Osszehasonlitasban a kozonséges kajszi, P. armeniaca
termesztett fajtdi egy klaszterbe tartoznak, egyértelmiien jelezve a kozds genetikai
hatteret. Ett6] a csoporttdl a P. brigantiaca all a legtavolabb (1. abra). Ez a faj szamos
morfologiai jegyben jelentdsen kiilonbozik a P. armeniaca-tol, amit a molekularis
elemzések tobbszor is alatdimasztottak. A P. xdasycarpa €és a Plumcot, a P. armeniaca
x P. cerasifera és a P. armeniaca * P. salicina hibridjei. Ezek a fajok a 1. dbra szerint
is a P. brigantiaca és mas kajszi fajok kozott helyezhetok el a genetikai kiilonbség
alapjan. Ezeknek a fajoknak a P. brigantiaca-hoz és P. armeniaca-hoz vald viszonyat
kordbban mar szintén megerdsitették.

Plumcot

P. brigantina

P. x dasycarpa

Kozép-azsiai Eszak amerikai

Kelet-eurdpai Nyugat-europai

Irami-kaukazusi

10

1. abra: A kiilonb6z6 eredetii kajszi fajtacsoportok és a hairom rokonfaj genetikai tavolsagai
alapjan (Nei, 1972) szerkesztett UPGMA dendrogram

Okofoldrajzi csoportok kdzotti genetikai viszony

A kajszifajtdk hagyomanyos taxondmidja a fiziologiai és morfologiai bélyegek
Osszehasonlitasan alapul, és négy f6 O0kofoldrajzi csoportot tart szamon. Ezek koziil
harmat elemezhettiink: a magyar, a nyugat-europai és az észak-amerikai fajtakat
magaban foglaldo eurdpai csoportot, az irani-kaukdzusi csoportot, és a kozép-azsiai
csoportot.

A nyugat-europai €és észak-amerikai fajtdk klasztereinek kozvetlen kapcsolata
megfelelt annak a korabbi feltételezésnek, hogy az amerikai fajtdk az eurdpai
fajtacsoportnak kozvetlen leszarmazottai.

Az eurdpai fajtacsoporton beliili tovabbi alcsoportok definidldsa nem egyszer,
mar a csoporton beliili keresztezés lehetdsége miatt sem. Ennek ellenére egyes szerzok
kiemelik a kelet-europai fajtacsoportot, mint az eurdpai fajtak egy jellegzetes tipusat.
Egy korabbi 6szibarack SSR markeres vizsgalat adatai alapjan elvégzett klaszteranalizis
a kelet-eurdpai csoportot képviseld magyar fajtdkat kozelebb helyezte el az é4zsiai
fajtakhoz, mint a nyugat-eurdpai fajtdk csoportjdhoz. Az eredményeink is
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alatdmasztottak az eldbbi megallapitasokat azzal, hogy az irani-kaukazusi és a kelet-
eurdpai fajtdk csoportja ebben az esetben is kozeli kapcsoltsagra utald két alcsoportot
alkotnak. Ezek az eredmények a kajszi dzsiai géncentruma irdnyabol valo terjeszkedés
mentén a magyar eredetli fajtakort egy kozbiilsé allomas szerepébe helyezik. A
vandorlas soran fellépd, a faj genomjat modifikalo folyamatok fontossagat korabban
mar tobb szerzd is hangsulyozta.

A molekularis markerek hasznéalata a fajtak, nemesitési anyagok genetikai
hatterének megallapitasara és nemesitési célu hasznositasara, a fajtagylijtemények
kezelése és rendszerezése szempontjabol egy igéretes eszkdz a gylimolcsfajtakkal
foglalkoz6 szakemberek szamara. A legtobb gylimdlcsfajta vegetativ iton szaporitott, és
a szelekcios folyamatok csak kis szamu nemzedékre korlatozodnak. A kajsziban fontos
nemesitési célok elérése - mint a szélesebb Okologiai adaptacid, a korokozokkal,
kartevokkel szembeni rezisztenia, az 11j, a korabbinal jobb mindségli gylimolcstipusok
iranti  igény - csak kiilonbozé Okofdldrajzi  csoportokbdl szarmazd  fajtak
felhasznalasaval lehetséges.

A vizsgalat eredményei azt mutatjak, hogy a mikroszatellitek a fajtaazonositasban
kivaléan alkalmazhatdé kodomindns markerek, melyek nagy sikerrel hasznalhatok a
nemesitési programokban akar a szinonim nevii fajtak és hibridek elkiilonitésére is.

12



UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK
Azonositottunk olyan RAPD és SSR markereket, amelyek alkalmasak voltak a
Magyarorszagon legnagyobb teriileten termesztett 16 fajta azonositasara, egyedi
DNS-profiljanak elkészitésére. A modszert az OMMI a gyakorlatban felhasznalta
fajtaazonositasi célokra.
Megallapitottuk, hogy a kajszibarack genomjdra tervezett SSR-primerkészletek
hatékonysaga a kajszi mikroszatellit variabilitdsanak kimutatdsara jelentésen
nagyobb, mint az egész Prunus nemzetségben alkalmazhat6 dszibarack primereké.
Eredményeink alapjan megallapithatd, hogy Osszehasonlitva a kozép-azsiai, irani-
kaukazusi, kelet-europai, nyugat-eurdpai €s észak-amerikai fajtacsoportok kozotti
genetikai tavolsagokat, illetve egyedi és kozds allélok jelenlétét, a foleg magyar
kajszifajtakra épiilé kozép-europai kajszifajtacsoport az irani-kaukazusi fajtakkal
mutatja a legnagyobb genetikai azonossagot. Megerdsitést nyert a francia
‘Bergeron’ ¢és ‘Luizet’ fajtdk genetikai kapcsolata a magyar fajtakkal.
Megallapitottuk, hogy az Orias kajszi fajtacsoportba tartozo harom fajta genetikai
hattere vélhetéen azonos. Bebizonyitottuk, hogy az ¢észak-amerikai fajtak
keletkezésében ugy az eurdpai, mint az azsiai génalloméanyok szerepet jatszottak. A
kozép-eurdpai fajtakon kiviil minden csoportban felfedeztiink egyedi allélokat. A
legtobb egyedi SSR-allél a kinai és kozép-azsiai fajtakban taldlhat6. A kinai fajtak
SSR-polimorfizmusa jelentdsen eltér a tobbi csoport fajtaitol.
Vizsgalataink ravilagitottak arra, hogy az alapvetden magyar fajtakbol allo kozép-
eurdpai fajtakorben mért genetikai diverzitas egyértelmiien alacsonyabb volt, mint

az Osszes tobbi fajtacsoportnal.
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