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BEVEZETES

A vildgon a citrusfélék és a bandn utdn a harmadik legnagyobb mennyiségben termesztett faj
az alma. A vildg almatermesztése azonban csak pdr tucat fajtdra alapul. Napjainkra a helyi és
tajfajtak lizemi termesztésben betoltott szerepe jelentéktelenné wvalt. A beszikiilt
fajtahaszndlat Okoldgiai katasztréfa (klimavaltozds, ) korokozd fajok megjelenése stb.)
esetén veszélyezteti a termesztés biztonsagat, illetve jovedelmezdségét.

A régi almafajtdk a biodiverzitds szempontjabol hatalmas értékkel birnak.
Megtalalhatok kozottik jo ellenalloképességii, kivald beltartalmi értéki vagy speciélis
fogyasztéi igényeket kielégitd fajtak is. A véltozatos gytimolcsfogyasztis érdekében boviteni
kell a piaci kindlatot. Ezt nemcsak a régi fajtdk termesztésbe vondsaval érhetjiik el, hanem
sziil6fajtaként is felhasznalhatjuk azokat dj fajtak eldallitdsahoz.

Az elmdlt évtizedben szdmos orszdgban megindult a génbankok diverzitdsdnak
felmérése. Ezzel jol jellemezhetd egy adott térség kordbbi fajtahasznilatinak genetikai
sokszinlisége, mds térségek fajtadsszetételével valdé azonossdga vagy kiilonbozdsége. A
munka sordn feltarjdk a tételek kozott eldéforduld téves elnevezésbdl adodod
fajtaazonossdgokat, félredokumentilasokat. Ehhez sziikség van az azonos vizsgélati
modszerekre, amelyek ECPGR altali kidolgozésa folyamatban van.

Célszerti a fenologiai és a morfoldgiai leirdsok mellett a genotipus vizsgélata is. A
fajtak genetikai ujjlenyomatdnak meghatirozdsa nemcsak a génbanki tételek azonositdsa
érdekében fontos, hanem a gyakorlatban, a faiskolai szaporitéanyagok fajtaazonossdganak
ellenérzésére is felhaszndlhatjuk ezeket az adatokat. A fajtidkra jellemzd allélosszetétel
ismerete lehetOséget nyujt a szdrmazdsuk ellendrzésére is. JOl kivalasztott genetikai
markerekkel felmérhetjiik a rezisztencia tulajdonsagaikat, termékenyiilési sajatossdgaikat,
novekedési és termésjellemzdiket is.

A génbankokban végzett diverzitasvizsgalatok lehetdséget adnak fajtik azonositdsara,
és a pomoldgia vitatott kérdéseinek megvdalaszoldsiara pl. a szinonim fajtanevek
feliilvizsgdlatara, a fajtacsoportok elemzésére. A genetikai vizsgalatoknak szerepe van a
filogenetikai kutatdsokban is. Egy adott térségben keletkezett, illetve elterjedt fajtavlaszték
elemzésével vialaszt kaphatunk a pedigrére és esetleg — nagy mintaszdm esetén — a
szarmazdsra is.

Kutatisaink eredményeivel a génbanki vizsgalatokat €s a fajtak tulajdonsdgainak jobb
megismerését kivanjuk elésegiteni, amely informécidk a kutatdk és termesztOk szadmara is

hasznosak lehetnek.



CELKITUZES
A PhD kutatdasban karpat-medencei szarmazasu, valamint kiilfoldi szairmazasu, de a Karpat-
medencében elterjedt, régi almafajtdkat vizsgéltuk a fajtdk jellemzése és a rokonsagi
viszonyaik felmérése érdekében. A dolgozat célja a régi almafajtdk fenoldgiai, morfoldgiai és
genetikai sajatossdgainak megfigyelése és értékelése az aldbbi vizsgdlatokon keresztiil:
e Virdgzasfenoldgiai sajatossigok megfigyelése és a fajtak virdgzasi idécsoportokba
sorolasa.
e A génbanki gyljtemény jellemzése és diverzitdsinak felmérése morfologiai és
molekuldris markerek segitségével:
e szamkulcsos jellemzés elkészitése az UPOV irdnyelvei szerinti morfologiai és
bioldgiai tulajdonsdgok alapjan,
e genetikai ujjlenyomat elkészitése 12 SSR marker hasznalataval,
e avizsgdlt gylijtemény diverzitasdnak felmérése,
® a fajtacsoportokon beliili variabilitds értékelése, a fajtavaltozatok elkiilonitése.
® A fenotipus és genotipus vizsgalatok eredményei kozotti korrelacid vizsgalata.
® A nemesitd altal kozolt sziil6—utdd kapesolatok ellendrzése SSR markerekkel.
® A hagyomdanyos és molekuldris médszerek — kiilonos tekintettel a fajtaazonositdsra és
a szinonimdk azonositisara — haszndlhat6siganak értékelése a génbanki dllomany

kezelésében.



ANYAG ES MODSZER

Vizsgalatba vont fajtak

A kontroll fajtdkat nem szdmitva a fenoldgiai megfigyelésekbe 57, az UPOV morfoldgiai
jellemzéshez 60, mig a molekuldris vizsgdlatokba 73 kiilonbozd, a Karpat-medencében
fellelheté régi almafajtat/genotipust vontunk be. A vizsgdlatainkba az Angol Nemzeti
Fajtagytijteménybdl visszahozott, tovabba Karpataljan, Erdélyben, az Aggteleki Nemzeti
Park és a Mecsek teriiletén szorvanygyiimolesosokbol gyiijtott, magyar tajfajtakat és
véltozatokat vontuk be a fajtaazonositas €s jellemezés miatt. Pedigré vizsgilatot a ‘Fertddi

téli’ és a ‘Budai Domokos’ fajtakon végeztiik.

A vizsgalatok helyszine

A vizsgalatok alapjat képezd génbanki és fajtagylijtemények a BCE Gyiimolcstermd
Novények Tanszék soroksari kisérleti telepén talalhatok. Az iiltetvényt 2001-ben telepitették,
MM 106-0s alanyon szabadorsé koronaformat kialakitva. Az iiltetvény egy részében (els6 10
sorban) 5 x 2,5 m térélldsban, 0sszesen négy fa/fajta taldlhatd, 2 x 2-es blokkokban, két
szomszédos sorban egymads mellett elhelyezve. Az iiltetvény kisebbik részén (11-13. sor) 3,5
x 1,2 m térillasban, fajtanként 3 fa taldlhatd, egy soron beliil blokkositva. A meteoroldgiai
adatok a Sorokséri Kisérleti Uzemben elhelyezett mérdallomés online adatbazisabol
szdrmaznak. A markeranalizist a Budapesti Corvinus Egyetem Gyiimdlcstermd Novények

Tanszék molekuldris bioldgiai laboratériumdban végeztiik.

Fenotipus vizsgalatok

Fenologiai megfigyelések

A virdgzasfenoldgiai megfigyeléseket 2007-2011-ben végeztiik. Virdgzas idején kétnaponta
végeztiink felméréseket a fajtagylijteményben. Szubjektiv megfigyeléssel meghataroztuk a
virdgzas kezdetét (az UPOV irdnyelveinek megfelelen), valamint a fOvirdgzas és a virdgzas
vége idopontokat.

A megfigyelt Gergely naptiri napokat januar 1-t6l szamitva atalakitottuk Julidn
nappd, €s a tobb éves adatok rangszamatlaga alapjan allitottuk fel a virdgzasi sorrendet a
fajtak kozott. A rangszamatlag szerint sorba rendezett fajtdkat a kontroll fajtik relativ
virdgzasi ideje alapjan soroltuk virdgzasi iddcsoportokba. Ot virdgzasi idécsoportba soroltuk
a fajtdkat mind a virdgzas kezdete, mind pedig a fOvirdgzas alapjan: nagyon korai, korai,

kozepes, kései, nagyon kései virdgzasu.



A fenol6gidhoz kapcsolodd gylimolestulajdonsdg a szedési és a fogyasztasi érettség
idépontja. Az UPOV (2005) irdnyelveinek megfeleléen a szedési érettség esetében Ot, a
fogyasztasi érettség esetében pedig kilenc kifejezddési fokozatba soroltuk a fajtidkat a nagyon

korait6l a nagyon késoi érésii kategoridig.

Morfologiai megfigyelések

A morfolégiai lefrast az UPOV TG/14/9 szempontjai alapjan végeztiik. Osszesen 53
morfoldgiai tulajdonsdgot figyeltink meg a nyugalmi €s a vegeticids periddusban
(1.tablazat). Megfigyelési adatokat rogzitettink lomb nélkiili allapotban, virdgzaskor,
intenziv hajtasnovekedés végén és gyiimolcséréskor. A szubjektiv megfigyelések mellett
mért adatokkal is dolgoztuk, amely sordn fajtdnként 20-20 db virdgot, levelet, gyiimolcsot
vizsgaltunk. A vizsgilatokhoz a mintdkat véletlenszeriien gyujtottik 3 vagy 4 fardl,
virdgzatonként, illetve hajtdsonként legfeljebb 1 mintat gyQjtve. A vizsgalatokat 2007 és
2011 kozott végeztiik, minden fajta esetében legaldbb két évben végeztiink megfigyeléseket.
A megfigyelt és a mért tobbéves adatok alapjin alakitottuk ki a fajtdk végleges szamkulcsos
besoroldsét. Fontos, hogy a tobbéves kifejez6dési fokozatokat ne atlagoljuk, hanem minden
évben kiilon-kiillon végezziik el a kategéridba sorolast, igy a leggyakrabban eléfordulo

kifejezddési fokozatot tekintjiik a fajtara jellemzonek.

1. tablazat. A kiilonb6z6 novényi részeken megfigyelt és mért tulajdonsdgok szama

Megfigyelt tulajdonsagok Tulajdonsagok szama
mért megfigyelt oOsszesen

1. Morfolédgiai jellemzés

- fa, vesszé 9 9

- levél 6 9

- virdg 1 3 4

- gylimolcs 29 31
II. Fenol6giai megfigyelés 3 3
Osszesen 56

Markeranalizis SSR markerekkel

A mintavételezés sordn fiatal, 1-2 cm hosszi, még Osszesodrott leveleket gyiijtéttiink
tavasszal, kora nyaron. A genomi DNS-t a friss vagy fagyasztott fiatal levelekbdl DNeasy
Plant Mini Kit (Qiagen) hasznalataval vontuk ki.

A DNS-szakaszok felszaporitdsa Applied Biosystems Thermal Cycler 2720 tipusu PCR
késziilékben tortént DreamTaq™ Green PCR Master Mix (2X) kit (Fermentas) hasznélataval.
A genotipus jellemzését 12, nagy polimorfizmust mutaté SSR markerrel (CHO1f02%,
CHO1h01*, CHO2c02a, CH02c09*, CH03g07, CH04e03, CHO05d11, CHO05e03, CHO2c11%,
CHO02d08*, CHO03a02 és CHO5c04 (Gianfranceschi et al. 1998, Liebhard et al. 2002)



végeztiik. A felhaszndlt primerek koziil 6t (*-gal jelolve) megtaldlhaté az ECPGR Altal
fajtaazonositasra javasolt markerkdrben. Az amplifikalds koriilményeit Galli et al. (2005)
altal javasolt program (94°C 2’; 94°C 20’°, 56°C 30’’, 72°C 1°, 35x; 72°C 5’) szerint
allitottuk be.

A fluoreszcens festékkel (JOE; FAM) jelolt PCR-termékbdl a kiilonboz6 fragmentumok
detektdlasit ABI Prism 3100 Genetic Analyzer szekvendlé késziilékkel a Biomi Kft.
(Godolld) készitette. A fragmentumok hosszisagianak meghatdrozasa, eredmények

kiértékelése Genographer 1.6 software segitségével késziilt.
Statisztikai elemzés

A morfologiai adatok statisztikai kiértékelése

Az UPOV szamkulcsos jellemzése lehetOséget ad arra, hogy statisztikai elemzést végezziink
az adatsorral. Az egyes tulajdonsdgokon beliili kifejez6dési fokozatok szdzalékban megadott
gyakorisdgat a PASW 18.0 statisztikai programcsomaggal elemeztiik.

Az UPOV akkor tekint két fajtat kiilonbozdének, ha legaldbb egy tulajdonsdgban
vilagos eltérést mutatnak. Mégpedig dgy, hogy a kvalitativ (QL) és pszeudo-kvalitativ (PQ)
tulajdonsagoknal egy fokozat eltérés, mig a kvantitativ (QN) tulajdonsidgokndl két fokozat
eltérés jelenti az egyértelmi kiillonbséget.

A statisztikai kiértékelés soran a fajtdk szdmkddos jellemzésébol kiindulva Excelben
egy matrixot készitettiink, amelynél figyelembe vettiikk a tulajdonsdgok fent bemutatott
jellegét. A fajtdk paronkénti 0sszehasonlitdsakor O értéket kapott az a kifejezodési fokozat,
ahol nem volt egy (QL és PQ), ill. két (QN) fokozat eltérés, és 1 értéket kapott, ahol ez az
eltérés teljesiilt. Ezutdan a 0—1 kodolds értékeit fajtanként 6sszeadtuk, és igy kaptuk meg a
hasonldsagi matrixot, amit a tovabbi statisztikai elemzésekhez hasznaltunk fel.

A hierarchikus klaszteranalizist, ill. a dendrogramot Ward-féle modszerrel, a fent

bemutatott matrix alapjan az R-programban készitettiik el.

Az SSR fragmentumhosszok statisztikai kiértékelése

A lokuszok jellemzését (allélok szama; allélgyakorisag; vart és megfigyelt heterozigotasag;
null allélok, ill. az azonos genotipus el6forduldsanak valdszinlisége) az Identity 1.0
programmal készitettiik el kizardlag a diploid fajtdk adatai alapjdn, mert ez a program a
triploidokat nem tudja kezelni.

A hierarchikus klaszteranalizishez a fragmentumokat tartalmaz6 adatsort bindris

formdba alakitottuk 4t, tehdt minden egyes fragmentum jelenlétét 1, mig hidnyat O jelzi. A



bindris adatokbdl a Jaccard-indexen alapuld genetikai tdvolsdg matrix alapjdn dendrogramot
szerkesztettiink a PAST program segitségével.

A morfolégiai és molekuldris eredmények kozti Osszefiiggés vizsgdlatit Mantel-
teszttel végeztiikk a PASSaGE v2 programmal. Ehhez a kordbban ismertetett UPOV adatokon
alapul6, €s a binaris SSR adatok Jaccard-indexén alapulé genetikai tdvolsdg matrixokat

hasznaltuk fel.
EREDMENYEK ES MEGVITATASUK
Fenolégiai jellemzok

Viragzasi idé

2007. 4prilis elején a léghdmérséklet egyenletesen emelkedett, majd a hoénap kozepén
bekovetkezett lehiilés és az azt kovetd lassu felmelegedés miatt a gyiijteményben a virdgzas
20 napig (4pr. 10-30.) tartott. 2008-ban a gyors kivirdgzdst elhizodo, lassu elvirdgzas
kovetett, amely a virdgzds kezdetén és egy hét milva, a fOvirdgzads idején bekovetkezett
enyhe (kb. 5 °C) lehiiléseknek tudhaté be. Az 6t vizsgdlati év koziil ebben az évben
tapasztaltuk a leghosszabb, 26 napos virdgzdstartamot (4dpr. 14-mdj. 10.) a
fajtagylijteményben. 2009-ben a tartésan 10 °C feletti napi kozéphdmérséklet gyors virdgzast
(4pr. 14-28.) eredményezett. 2010. dprilis els6 két dekddjdban a kordbbi évek adott
idészakdhoz képest 2-3 “C-kal alacsonyabb hdmérsékletet mértek, amelynek kovetkeztében a
virdgzas atlagosan 7-8 nappal késobb (dpr. 21-mdj. 5.) kezdddott, mint az el6z6 hirom
évben. Hasonl6t tapasztaltunk 2011-ben is: az aprilis 13-15. kozotti jelentds homérséklet
csokkenés miatt 5—6 nappal késobb kezdddott, viszont gyorsan lezajlott a virdgzas (apr. 18—
mdj. 3.).

Soltész (1982) megfigyelései szerint a riigymuticidval keletkezett fajtdk virdgzdsanak
kezdete kozott csak 1-2 nap eltérés van, amit mi is tapasztaltunk a Batul fajtacsoportba
tartoz6 fajtak esetében. A virdgzdsi id6tartam szempontjdbol emlitést érdemel az elhizodo
virdgzasu ‘Zold batul’ és ‘Beregi sovari’ 2. genotipusa, amelyeknél igen hosszi (10-15 nap)
virdgzasi idotartamot tapasztaltunk, mig a gytjteményben a virdgzds atlagosan 7-8 napig
tartott.

A fajtatarsitdshoz indokolt a virdgzasi id6écsoport megadédsa. Az otéves felmérések
alapjdn — a Bodor et al. (2008) altal ajanlott referenciafajtdk figyelembevételével — ot

viragzasi idécsoportba soroltuk a fajtakat (2. tdblazat).



2. tablazat. A virdgzas kezdete €s a fovirdgzas alapjan kialakitott virdgzasi idécsoportok

(Soroksar, 2007-2011)

Viragzas kezdete alapjan Fajta Féviragzas alapjan Fajta
igen korai Orbai alma igen korai Orbai alma
Jaszvadoka Jaszvadoka
Reglindis Reglindis
Ldci édes almdja . Léci édes almdja
- korai P
Fekete tanyéralma Fekete tainyéralma
korai Edes esocar Edes esocar
Kanadai renet 3 Kanadai renet 3
Daniel féle renet Daniel féle renet
Hosszifalusi Hosszifalusi
Banfty Pl Banfty Pal
Tordai alma Tordai alma
Florina Florina
Széchenyi renet Széchenyi renet
[zletes z5ld [zletes z5ld
Cserepanya Cserepdnya
Kanadai renet 1 Kanadai renet 1
Kiralyi renet Kiralyi renet
Beregi sovari 2 Beregi sovari 2
Séarga szépvirdgd Sédrga szépvirdgu
Baumann renet Baumann renet
Kanadai renet 2 Kanadai renet 2
Nemes szercsika Nemes szercsika
Ontario Ontario
PR Szabadkai szercsika Szabadkai szercsika
kozépideji . . .
Léci cirmos alma Kizépidejii Léci cirmos alma
Entz Rozmaring Entz Rozmaring
Gyobgyi piros Gyobgyi piros
Mosolygés batul Mosolygés batul
Szaszpap alma Szaszpap alma
Maité Dénes Maité Dénes
Batul 2 Batul 2
Nemes sévari Nemes sévari
Borkormos renet Borkormos renet
Cigdny alma Cigany alma
Herceg Batthydny Herceg Batthyany
Vajki alma Vajki alma
Batul 3 Batul 3
Sikulai Beregi sovari 1
Kisasszony Batul 1
Rewena Simonffy piros
Beregi soviri 1 Csikos 6rids halasi
Batul 1 Séandor car
Simonffy piros Gegesi piros
Csikos 6rias halasi Tiikor alma
Sandor cér Sikulai
Tordai piros kalvil Kisasszony
kései Budai Domokos Rewena
Gegesi piros Tordai piros kélvil
Masanszki Budai Domokos
Londoni pepin kései Masanszki
Tart6s Gusztav Londoni pepin
Vilmos renet Tartés Gusztav
Tiikor alma Vilmos renet
Gomba Kdéroly Gomba Kdéroly
Daru sévari Daru sovari
Marosszéki piros Marosszéki piros
igen kései Harang alma Harang alma
Sévari nobil igen kései Sévari nobil

Budai Ignic
Z61d batul

Budai Ignéc
Z61d batul




Feltiintettiik a virdgzas kezdete és fOvirdgzds szerinti sorrendet is, mert a kiillénb6z6
szakirodalmak nem egységesek abban a tekintetben, hogy a két jellemzd koziil melyiket
javasoljak figyelembe venni a fajtatarsitasnal. A 60 fajtdn végzett megfigyeléseink alapjan
elmondhat6, hogy az igen korai és az igen kései viragzasu fajtdk mind a virdgzas kezdete,
mind pedig a fovirdgzas alapjan azonos csoportba sorolhatok, mig jelentds eltérés figyelhetd
meg a kozepes és a kései virdgzasu fajtakndl. 5 éves vizsgalatainkban a fajtik stabilitdsat nem
tudjuk pontosan megadni, de annyit meg tudtunk allapitani, hogy az igen korai, korai és az
igen kései virdgzasu fajtdk stabil virdgzasi idejlinek tekinthetdk, viszont a kozépideji és a
kései virdgzasu fajtdk tobbségénél tovabbi vizsgilati évek sziikségesek a pontos csoportba
soroldshoz.

A legtobb vizsgdlt fajta kdzepes vagy kései virdgzasi csoportba keriilt. Igen korai
virdgzasunak csak az ‘Orbai alma’ és a ‘Jaszvaddka’ bizonyult. A gylijteményiink legkés6bb
virdgzé fajtdi minden évben az igen kései virdgzdsi idOcsoportba sorolt ‘Daru sévéri’,
‘Marosszéki piros’, ‘Harang alma’, ‘Sévari nobil’, ‘Budai Ignic’ és ‘Zold batul’. Eddigi
megfigyeléseink alapjan az igen korai, korai és az igen kései virdgzasu fajtak stabil virdgzasi
idejlinek tekinthetok, viszont a kozépideju és a kései virdgzasu fajtdk tobbségénél tovabbi
vizsgélati évek sziikségesek.

A fajtak virdgzasi idejének jellemzo6it csak tobb év vizsgalata alapjan tisztazhatjuk
megnyugtatéan, ezért az eredményeink alapjan ismertetett virdgzasi idOcsoportokat csak

tdjékoztato jelleglinek kell tekinteni.

A fajtak jellemzése a szamkulcsos besorolasuk szerint

Elkészitettiik 60 fajta UPOV TG/14/9 iranyelveiben meghatdrozott 56 tulajdonsag szerinti
teljes szamkulcsos jellemzését. A hasonldsagi matrix alapjan R-programban ward moédszerrel
készitettilk el a hierarchikus klaszteranalizist, amely alapjdn készitett dendrogramot az
1. dbrdn mutatjuk be. A dendrogramon jol latszik a hat csoport. Egy-egy kiilon foklasztert
alkot a Batul fajtacsoport, ill. a ‘Kanadai renet’ genotipusok.

Az els6 foklaszterbe — a “Z6ld batul’ kivételével — a Batul fajtacsoport fajtai keriiltek.
A ‘Zold batul’ egy teljesen mdsik foklaszterbe keriilt, tdvol a tobbi vizsgilt ‘Batul’
genotipustdl. A mdsodik foklasztert a ‘Kanadai renet’ egyedek alkotjdk. A masik négy

foklaszterbe kertilt fajtdk kozott nem fedezhetdk fel fajtacsoportok.
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1. abra. A fajtak rokonsagi viszonyai a fenotipusos UPOV szamkulcsokbol készitett hasonldsagi matrix alapjan (A=angliai,

K=karpataljai).
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Renet fajtdkat mind a négy csoportban megtaldlhatunk. A S6véri fajtacsoport hdrom
fajtaja (‘Nemes sévari’, ‘Zold sévari’, ‘Daru sévari’) egy kisebb klasztert alkot. Ugyanabban
a fOklaszterbe, de toliik kicsit tavolabb, kiilon alklaszterbe keriilt a ‘Sovari nobil’. Az azonos
fajtaként ismert ‘Nemes sovari’ €s a vizsgalatban szerepld ‘Sévéri nobil” kiilon csoportba
keriilt, tehdt nem nevezhetjilk szinonimdnak. A ‘Beregi sévéri’ genotipusokat a tobbi
Sovarihoz képest teljesen kiilon foklaszterben taldljuk. A két ‘Beregi sOvari’ genotipus
(angliai és karpataljai) a szdmkulcsos jellemzés alapjan nem mutat hasonlésagot, igy két
kiilon fajtardl lehet szo.

Kozeli rokonsdgot fedezhetiink fel a ‘Nyéri fontos’ €s a “Tordai alma’, illetve az ‘Entz
rozmaring’ €s a ‘Husvéti rozmaring’ fajtak kozott. A gyakran szinonimaként ismert ‘Cigany
alma’ és ‘Simonffy piros’ fajtdk viszont két kiilon klaszterbe keriiltek. A szdmkulcsos
jellemzés is azt mutatja, hogy a tulajdonsdgok kozel 50 %-4ban tapasztalhatd eltérést a két
fajta kozott.

Erdekes viszont, hogy a megfigyeléseink szerint parthenokarpidra nagymértékben
hajlamos fajtdk (‘Orbai alma’, ‘Tordai piros kélvil’, ‘Vajki alma’) kozos klasztert alkotnak a
morfoldgia alapjan készitett dendrogramon, bar a fajtak kozti tdvolsidg nagy.

A vizsgilt fajtdk kozott nemcsak a Karpat-medencében keletkezett, hanem hazankban
elterjedt, de vélhetéen vagy biztosan nem magyar szarmazasu fajtak is voltak pl. ‘Kanadai
renet’, ‘Ontario’, ‘Tartés Gusztdv’, ‘Londoni pepin’, ‘Sarga szépvirdgi’. Az 1. dbran
bemutatott, morfoldgian alapulé dendrogramon az endemikus fajtdk nem kiiloniilnek el
élesen a kiilfoldi szarmazasu fajtaktol, a ‘Kanadai renet’ kivételével, mely kiilon csoportot
alkot. A vizsgdlatba vont fajtik szdrmazdsiara nézve kevés az informdicid, kb. a 3/4-iikrdl
tudjuk biztosan, vagy sejtjiik a keletkezés helyét. A Karpat-medence egész teriiletérdl
szdrmaznak, de a legtobb fajta erdélyi. Csak néhany fajta szdrmazik Karpatalja (pl. Sévéri
fajtdk, ‘Vajki alma’), Délvidék (pl. ‘Szabadkai szercsika’), Alfold (pl. ‘Jaszvadoka’,
‘Simonffy piros’, ‘Harang alma’) vagy a Dundantul (‘Herceg Battyhyany’) teriiletérol. A
dendrogram nem tiikr6zi a tdjegységeket sem, igy a morfoldgiai hasonlésdg nem fedi a
szarmazdsra vonatkozé ismereteket.

A dendrogramon (1. dbra) az is jol lathat6, hogy a ‘Batul’ és ‘Kanadai renet’
genotipusok kivételével nem tudtunk egyértelmii fajtacsoportokat elkiiloniteni. Az egyes
alcsoportokba sorolt fajtdk kozotti tdvolsdg nagy, ami a vizsgilt gyljtemény nagy

biodiverzitasat mutatja.
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Mikroszatellit markerezés eredménye

SSR polimorfizmus

A 73 vizsgélt almafajtindl mindegyik felhaszndlt SSR primerparral felszaporitottunk
mikroszatellit régidkat. Az SSR adatokat az Identity 1.0 programmal értékeltiik ki, kizarélag
a diploid fajtdk (55) adatai alapjan, mert ez a program a triploidokat nem tudja kezelni.

Az 55 diploid fajtindl 12 primerparral Osszesen 160 polimorf fragmentumot
amplifikaltunk. Vizsgalatainkban a 12 SSR lékuszban kapott atlagos allélszam 13,33 volt,
ami hasonlé szamos kutaté6 (pl. Wichmann et al. 2007, Pereira-Lorenzo et al. 2007)
génbankokban megtaldlhat6 fajtdk variabilitdsdnak vizsgalatakor kapott adataihoz. Szdmos
kutaté (Guilford et al. 1997, Liebhard et al. 2002) jéval kisebb atlagos allélszamot (4-6)
mutattak ki, ami annak koszonhetd, hogy kevesebb, féként modern arufajtaval dolgoztak, ami
felhivja a figyelmet a tajfajtak szerepére a genetikai variabilitds megdrzése, illetve szélesitése
érdekében.

Vizsgalatainkban a CH02c02a marker eredményezte a legnagyobb allélszamot (19),
amely marker més kutatékndl (Urbanovich és Kazlovskaya 2009, van Treuren et al. 2010) is
kiemelkedd szamu allélt adott. A legkevesebb allélt a CHO02c09 marker adta, ami szintén
egybevidg mds kutatok eredményeivel (Guarino et al. 2006). Guarino et al. (2006) és
Garkava-Gustavsson et al. (2008) szerint a CHO2c11, valamint Farrokhi et al. (2011) szerint a
CHO05e03 és CHO5d11 kétldkuszos, de ezt szamos kutatd (pl. Liebhard et al. 2002, Gasi et al.
2010) és az altalunk végzett mérések nem tamasztjak ala.

A vart heterozigétasag (He) 0,77 (CHO04e03) és 0,91 (CHO02c02a) kozott alakult
(atlag: 0,85), ami hasonlé Rouston et al. (2009) és Sikorskaite et al. (2012) 4ltal kozolt
eredményekhez. Vizsgdlatainkban a megfigyelt heterozigétasag (Ho) 0,63 és 0,98 kozott
mozgott (atlag: 0,83), ami hasonlé Sikorskaite et al. (2012) és Pereira-Lorenzo et al. (2007)
eredményeihez, és nagyobb, mint a Guilford et al. (1998) és Bassil et al. (2009) 4ltal k6zolt
adatok.

Minden mikroszatellit 16kusz esetén megfigyelheté 1-3 allél, amely jéval nagyobb
gyakorisdggal fordul eld, mint az adott 16kusz tobbi allélja. Az allélgyakorisdg alapjan 49
darab (31 %) ritka (allélgyakorisdg 0,05-0,01), és 37 darab (23 %) egyedi allélt taldltunk az
osszesen 160 allél kozott. Ezek az értékek hasonldk a szakirodalomban megtaldlhatékhoz
(Gasi et al. 2010, Potts et al. 2012). A markeranalizis soran tapasztalt ritka és egyedi allélok
nagy szdma, és a fajtidk dendrogramon lathaté nagy tavolsiga (2. dbra) aldtdmasztjak, hogy a

/////

a figyelmet, hogy a fajtahaszndlat besziikiilése a termesztésben Okoldgiai katasztréfakhoz
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vezethet. Ennek megakaddlyozdsara a régi fajtdkat, mint génforrdsokat, fel kellene hasznélni
(Kellerhals et al. 2012, Téth et al. 2013).

A kutatdsban haszndlt primerek nagyszamu (10-19) allélt és nagy heterozigétasagi
értéket eredményeztek, ezért alkalmasnak taldljuk azokat a fajtagylijtemények genetikai

variabilitasanak felmérésére.

Fajtaazonositas és a fajtacsoportok értékelése az allélosszetétel és klaszteranalizis
alapjan

A vizsgdlat sordn 78 (ebbdl ot kontroll) alma genotipus mikroszatellit ujjlenyomatat
hatdroztuk meg, melyek kozott 47 régi karpat-medencei szdrmazdsd, 7 ismeretlen, de
vélhetden magyar szdrmazdsd, 16 régi a Kdérpat-medencében elterjedt, de kiilfoldi, 5
nemzetkozi kontroll, valamint 3 bizonytalan (magyar vagy kiilfoldi) szdrmazasu fajta, illetve
genotipus szerepelt. Néhany fajtdbol tobb genotipust is vizsgdltunk a fajtaazonossdg, a
szdmos valtozat vagy a vitatott szarmazas miatt.

A 78 vizsgalt genotipusbol 55 diploid, és valdszintleg 17 fajta triploid (29 %), és
harom fajta (‘Vajki alma’, ‘Cserepdnya’ és ‘Csikos Orids halasi’) pedig tetraploid az
allélosszetétele alapjan, ami hasonlé mdas fajtagylijteményekben végzett vizsgalatok
eredményéhez (Pereira-Lorenzo et al. 2007: 28 %, Gasi et al. 2010: 21 %).

Osszesen 68 kiilonbozd genetikai profilt kaptunk. A ‘Kanadai renet’ harom mintéja, a
‘Téli arany parmen’, ‘Honti alma’, ‘Fertédi téli’, valamint a “Torok Bélint’ fajtdk két
kiilonb6z6 termdhelyrdl szarmazo mintdi 100 %-os allélegyezést mutattak, igy ezek a mintdk
fajtaazonosnak tekinthet6k. 100 %-ban azonos genetikai ujjlenyomatot kaptunk a ‘Nyari
fontos’ és ‘Tordai alma’, a ‘Husvéti rozmaring’ és ‘Entz rozmaring’, valamint a ‘Batul’ 2. és
3. genotipusa és a ‘Mosolygds batul’ mintdknal.

A markeranalizis sordn kapott fragmentumhosszokbdl a Jaccard-indexen alapuld
genetikai tdvolsdg matrix alapjan készitett dendrogramon (2. dbra) kilenc nagy csoportot
figyelhetiink meg. A morfolégiai adatok alapjan készitett dendrogramhoz hasonléan az egyes
foklaszterekbe keriilt fajtak kdzott nem tapasztaltunk szarmazasbeli azonossdgokat.

Laurens et al. (2004) és Potts et al. (2012) SSR vizsgalati eredményeihez hasonldan a
fajtak foldrajzi szdrmazdsa és a kapott klaszterek kozott nem taldltunk Ssszefiiggést, mind a
kilfoldi régi és a modern fajtdk, mind a Karpat-medencében keletkezett fajtik vegyes
eloszlast mutatnak. Gasi et al. (2010) munkdjukban a molekuldris adatok alapjan a
nemzetkozi fajtak jol elkiiloniiltek a hagyomanyos fajtaktol, viszont a morfoldgiai adatok
alapjan ez nem jelenthetd ki egyértelmtien. Erdekes viszont, hogy a ‘Tartés Gusztdv’,

valamint az ‘Edes escoar’ és a ‘Marosszéki piros’ egy-egy kiilon féklasztert képeznek.
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Az SSR adatok kielemzésekor felfigyeltiink két meglepd egyezdségre. A ‘Gegesi piros’ és
‘Sikulai’, valamint a ‘Csikos 6rids halasi’ és ‘Vajki alma’ parosok az 6sszes 16kuszon 100 %-
os egyezést mutattak. Ezt az egyezést viszont a morfoldgiai vizsgdlatok nem tdmasztottak ald.
Halész et al. (2011) a tetraploid ‘Vajki alma’ esetében megéllapitja, hogy a duplikécion atesett
genomok (poliploid fajtdk) instabilitak. A ‘Cserepanya’ és a ‘Csikos Orids halasi’ a flow
citométeres mérés szerint szintén tetraploidnak bizonyultak (Nagyistvan 2012).

A mikroszatellit ujjlenyomatok a genotipusok nagy genetikai diverzitasat mutatjak. A
dendrogramon is jol lathatd, hogy az azonos fajtdkon, és a ‘Batul’ fajtdkon kiviil az Osszes
fajta tavol helyezkedik el egymast6l. Csak néhany esetben taldltunk 80 %-nal nagyobb
egyezést. A felhaszndlt alma mikroszatellit primerek — a riigymutaciéval keletkezett fajtak
kivételével — minden esetben alkalmasnak bizonyultak a vizsgalt fajtdk egyedi DNS-

profiljanak felallitisdahoz, mindazonaltal érdekes egyezésekre is felhivtak a figyelmet.

SSR-en alapulé sziil6azonositas

A régi fajtdk szarmazdsira vonatkozdéan nagyon kevés informdcié taldlhaté a
szakirodalomban, ami foként abbdol adddik, hogy ezek a régi fajtdk gyakran magrol
keletkeztek, nem irdnyitott keresztezésekbol.

A ‘Fertddi téli’ fajtat a nemesito, id. Porpaczy Aladar a ‘Jonathan® x “Torok Bélint®
keresztezésével allitotta el6. A vizsgalataink alapjan a ‘Jonathan’ valéban lehetséges sziilo
(allélegyezOség mértéke: 100 %), viszont a ‘Torok Baélint® nem lehet sziil6fajta. A két
term&helyrdl begyiijtott és tesztelt “Torok Balint” és ‘Fertddi téli” mintdk egyezése kizdrja a
fajtakeveredés lehetdségét. A  ‘Fertddi téli’ fajtit eredményezd magonc vagy
szabadmegporzdsbdl szarmazik, vagy a polleneket felcserélték a keresztezés sordn, tehdt a
jovOben az apai fajtat ismeretlenként kell kezelni.

A ‘Budai Domokos’ fajta a ‘Téli arany parmen’ x ‘Jaszvaddka’ Kkeresztezésbol
szarmazik (Angyal 1926). A soroksari gyijteményilinkben megtaldlhaté ‘Budai Domokos’
mintdjat hasznélva azt tapasztaltuk, hogy a nemesité altal megadott anya és apa sem lehet a
szilo, mert az allélegyezés mértéke 41, ill. 16 % volt. A ‘Téli arany parmen’ poloskei
mintdjanak SSR ujjlenyomata 100%-ban azonosnak mutatkozott a kordbban hasznalt
mintdéval, gy fajtaazonosnak tekintettilk. A ‘Jaszvaddka’-bdl sajnos nem sikeriilt masik
mintdt szerezni, igy ennek fajtaazonossigat nem tudtuk ellendrizni, de a szakirodalmi leiras

(Bereczki 1882) alapjan vélhetden fajtaazonos. A sziilok fajtakeveredésébol szarmazé hibat a
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‘Téli arany parmen’ esetében kizartuk, és ugyanez feltételezhetd a ‘Jaszvaddka’-ndl is, igy a
tovabbiakban sziikségessé valt a ‘Budai Domokos’ fajtaazonossaganak ellendrzése.

Az  Ujfehértéi  Génbankban megtaldlhaté ‘Budai Domokos’ minta a
gylimdlcsmorfolégia és az SSR ujjlenyomatuk alapjdn nem tekinthetd azonosnak. Az
djfehértéi ‘Budai Domokos’ minta allélegyezdségének mértéke a feltételezett sziilokkel 75 %,

ill. 25 %, igy a nemesitd altal kozolt szarmazast ismét nem tudtuk bizonyitani.

Fajtacsoportok, szinonimék, fajtaazonossag a morfologiai és a molekularis vizsgalatok
alapjan
A fajtacsoportok értékelését, a szinonimdk azonositisit a morfologiai €s a molekularis
vizsgalatok eredményeinek egyiittes figyelembevételével végeztiik el, mert redlis képet és a
fajtdk rokonsdgi viszonyainak kérdésére egyértelmii vdlaszokat nagyobb biztonsdggal
kaphatunk a két médszer alapjan.

A vizsgilt fajtdk nagy genetikai variabilitisira mutat r4 mindkét dendrogram (1-
2. abra), mert a riigymutaciéval keletkezett fajtak, ill. fajtacsoportok kivételével nem talaltunk
egymashoz kozel elhelyezkedd fajtdkat, hanem mind a molekuldris, mind a morfolégiai
hasonldsdgi indexek igen nagy tdvolsiagot mutattak. A nagyobb klasztereken beliill nem
taldltunk Osszefiiggést a fajtdk kozott, Bassil et al.-hoz (2009) hasonléan a kisebb

klaszterekben mégis sikeriilt fajtacsoportok kialakitésa.

Fajtacsoportok rokonsagi viszonyai

Batul fajtacsoport

A dendrogramon egy kiilon foklasztert alkot a Batul fajtacsoport. A morfoldgiai és a
molekuléris adatokon alapulé dendrogramok (1-2. dbra) egyik kisebb klaszterét a ‘Batul’
genotipusok adjdk, a ‘Zold batul’ kivételével. Az eredmények alapjan nem tudtuk elkiiloniteni
a ‘Batul’ és a ‘Mosolygds batul’ fajtdkat. Szdmos szakirodalom felhivja a figyelmet a Batul
fajtacsoportba tartozé fajtdk hasonldsdgéra és elkiilonitésiik nehézségeire. Nagy-Téth (1998),
Bereczki (1899) és Bordeianu et al. (1964) szerint is ‘Mosolygds batul’ tobb tulajdonsdgaban
a ‘Batul’ fajtdhoz hasonlit, annak magonca lehet.

A ‘Z6ld batul’ a morfoldgiai és a molekuldris vizsgilatokban is egy teljesen masik
foklaszterbe keriilt, tdvol a tobbi vizsgalt ‘Batul’ genotipustdl. A két vizsgdlati mddszer
eredményei és az eltérd virdgzasi id6 alapjan a ‘Zold batul’ nem mutat kdzvetlen rokonsdgot a
‘Batul’ fajtadval, hanem bizonydra az alapfajta tavoli leszarmazottja lehet, s ezért a jovében ezt

a fajtat kiilon fajtaként kell nyilvantartani.
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Renet fajtacsoport
A fenotipusos tulajdonsdgok és a genetikai ujjlenyomatuk alapjin a fajtak jol elkiilonithetok
egymdstdl. A dendrogramokon lathaté a Renet fajtdk sokfélesége, mert szinte az Osszes
vizsgilt fajta kiilonbozd foklaszterbe keriilt, és az egy foklaszterbe keriild6 Renetek is nagy
tavolsdgban, kiilon alklaszterben helyezkednek el.

A Renet fajtdkat a gyiimolcsjellemzdk, elsdésorban az {z alapjan soroljak ko6zos
csoportokba a pomoldgusok. A Renetekre jellemzd a tomott, finom és porhany6 his, a

kiilonleges fliszeres iz (Rapaics 1937). Az egyik leggazdagabb fajtacsoport.

Sovdri fajtacsoport

A Soéviri fajtak a feltételezett kozos szdrmazds alapjan képeznek fajtacsoportot. A legtobb
szakirodalmi forrds a ‘Kozonséges sovari’ véltozataként ismerteti ezeket. A fenotipusos
adatatok alapjin készitett dendrogramon a Sévari fajtacsoport harom fajtdja (‘Nemes sovari’,
‘Zold sovari’, ‘Daru soévéri’) egy kisebb klasztert alkotott, a ‘SOvdari nobil’-t ugyanabban a
foklaszterben, mig a ‘Beregi sovari’ genotipusokat teljesen kiilon féklaszterben talaljuk. Az
SSR-dendrogramon elfoglalt helyzetiik alapjan a ‘Sévari nobil’, a ‘Daru sévari’, a “Téli
sovari’ €s a ‘Zold sévari’ ugyanabban a foklaszterben taldlhato, de a fajtdk kozti tdvolsag
nagyon nagy. Ettdl eltéré két kiilon foklaszterbe keriilt a ‘Nemes sévari’ és a két ‘Beregi
sovari’ genotipus.

A szinoniménak tartott ‘Nemes sovari’ és az Angol Nemzeti Fajtagyiijteményben
fenntartott ‘Sévari nobil’ a morfoldgiai és a molekuldris eredmények alapjan nem tekinthetd
azonos fajtanak, tehat nem nevezhetjiik azokat szinoniménak. Ezt az eredmény aldtdmasztja
Halész et al. (2011) S-genotipusra vonatkozé vizsgélata is, amely alapjdn a két genotipus S-
allél osszetétele is eltérd.

A két ‘Beregi sovari’ genotipus (angliai és karpdtaljai) a komplex vizsgilati
eredményeink szerint nem tekinthetd azonos fajtdnak, s bebizonyosodott, hogy az utébbi
egyezik meg a Bereczki Maté 4ltal leirt fajtdval. Ezért a ‘Beregi s6vari’ Angol Nemzeti
Fajtagytijteményben (Morgan és Richards 1993) taldlhaté egyedet ismeretlen genotipusnak
kell tekinteni.

Szinonimék azonositasa

Simonffy piros — Cigdny alma — Roter Stettiner — Torok Bdlint

A gyakran szinonimaként ismert ‘Cigdny alma’ és ‘Simonffy piros’ vizsgilatba vont
genotipusai morfoldgiai és a molekuldris jellemzés alapjan is egyértelmiien elkiilonithetd volt

egymastol. A dendrogramokon is két kiilon klaszterbe keriiltek. A ‘Ciginy alma’ tobb
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16kuszan 3 allélt detektaltunk, mig a ‘Simonffy piros’ diploidnak bizonyult mind a sajat, mind
pedig Wichman et al. (2007, 2010) és Halasz et al. (2011) vizsgalataiban.

Holler et al. (2012) a markeranalizis sordn azt tapasztaltik, hogy a ‘Cigdny alma’
genetikai ujjlenyomata megegyezik a Németorszagban széleskoriien elterjedt ‘Roter Stettiner’
fajtdéval. A Lucas (1875a) és Bereczki (1887) leirdsai alapjan lehetséges, hogy a
gyljteményiinkben fellelhetd, Bereczki dltal is jellemzett ‘Cigdny alma’ a ‘Roter Stettiner’
fajtaval azonos.

Stoll (1888) és Bereczki (1877) szerint a ‘Roter Stettiner’ szinonim neve a ‘Torok
Balint’. Az SSR adatok alapjdn készitett dendrogramon latszik, hogy a ‘Cigdny alma’ és a
‘Torok Balint” egymashoz kozel helyezkedik el. Az altalunk vizsgalt ‘Cigany alma’ és “Torok
Bélint’ allélosszetételét Osszevetve azt tapasztaljuk, hogy a “Torok Balint’™ alléljai 100 %-ban
megtaldlhatok a ‘Cigany alma’ genotipusdban. A fenotipus (gyiimolcskiillem) és a ploidszint
alapjan kizart, hogy a két fajta azonos. Valdésziniisithetd, hogy a két fajta rokonsdgban all
egymdssal, mégpedig sziil6-utdd kapcsolatrdl lehet sz6. Feltételezhetd, hogy a “Torok Balint’

szabdlytalan ivarsejt képzodésével vagy ontermékenyiilése sordn jott 1étre a ‘Cigany alma’.

Entz rozmaring — Hisvéti rozmaring — Honti alma

Angyal (1926), Herszényi (1934) és Brozik és Régius (1957) a harom fajtdt szinonimdnak
tartja. Morfoldgiai vizsgdlatainkba csak a ‘Husvéti és az ‘Entz rozmaring’-ot, mig a
markeranalizisbe a ‘Honti alma’-t is bevontuk. Az igen hasonlé morfoldgiai bélyegekkel
rendelkez0 ‘Entz rozmaring” €s ‘Husvét rozmaring’ genetikai ujjlenyomata 100 %-ban
megegyezett. A két Rozmaring fajta SSR markerekkel torténd elkiilonitése nem sikeriilt, de a
kismértékli morfoldgiai eltérés miatt célszerli lenne mas markerezési modszert is alkalmazni
annak érdekében, hogy valdban azonos fajtakrdl, vagy riigymutacioval keletkezett fajtakrol
van sz6. A ‘Honti alma’ 10 16kusz egy—egy allélja mutatott azonossagot a masik két fajtaval,
ezért vélhetden sziil6-utéd kapcsolatban vannak, tehat a ‘Honti alma’ nem szinoniméja egyik
vizsgalt rozmaringnak sem. Ezt igazoljdk Téth et al. (2007) megfigyelései is, akik szerint a
‘Honti alma’ gyiimolcsmérete kisebb, gyiimolcsalakja kevésbé megnyault, faja szétteriilobb a

‘Hudsvéti rozmaring’-énél.

Korrelacié a morfologia és a molekularis vizsgalat kozott
A morfolégiai (UPOV) adatokbdl készitett matrix és az SSR adatokbdl Jaccard-indexen

alapul6 genetikai tdvolsag matrix kozotti Osszefiiggés bizonyitdsa érdekében Mantel-tesztet
végeztiink. Sajat vizsgélatainkban a Mantel-teszt szignifikdns, kozepes er6sségii korrelaciot

(r=0,33343, p=0,00000) mutatott ki a morfoldgiai €s a molekularis adatmatrixok kozott, ami
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hasonlé Giancola et al. (2002) sz6janal kapott eredményéhez (r=0,353). Ezzel szemben
Guarino et al. (2006) és Gasi et al. (2010) (r=0,095; p>0,05) alma, Tommasini et al. (2003)
repce (r=0,098, p=0,283) fajtdk vizsgalatakor a Mantel-teszttel nem taldlt korreldciét a
morfologiai (UPOV) és molekularis (SSR) adatok kozoétt. Mivel a szakirodalomban fellelhet
morfoldgiai és molekuldris tdvolsdg mdtrixok nem minden esetben mutattak korreldciét, a
fajtajellemzéshez és rokonsdgi vizsgdlatokhoz javasoljuk a fenotipusos jellemzés genotipus
vizsgélatokkal kombindldsit kis szdmi (~10), nagy polimorfizmussal rendelkezd SSR

markerrel.

UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Meghatdroztam 57 régi almafajta illetve genotipus virdgzasi idejét, és a virdgzas kezdete
és a fovirdgzds idopontja alapjan virdgzdsi iddcsoportokba soroltam azokat.

2. Elkészitettem 73 Karpat-medencében elterjedt régi almafajta illetve genotipus
mikroszatellit ujjlenyomatat és 60 fajta UPOV TG/14/9 szerinti szamkulcsos jellemzését.

3. Parhuzamosan végzett fenotipus- és genotipusvizsgalatokkal jellemeztem a karpat-
medencei almafajtdk genetikai variabilitdsat. Azt tapasztaltam, hogy:

a. a vizsgalt régi fajtdk genetikai variabilitisa nagyobb az iizemi fajtikénal (a
szakirodalomban fellelhet6 heterozigétasagi értékek alapjan).

b. a Soviri és Renet fajtacsoportokon beliil is nagy diverzitds tapasztalhato.

c. a molekuldris és a morfoldgiai adatmatrixok alapjan készitett dendrogram nem
tiikrozi a foldrajzi eredetet.

4. A fajtaazonositidsra irdnyulé fenotipus ¢és SSR  vizsgilatok eredményeként
megéllapitottam, hogy:

a. a ‘Zold batul’ nem mutat kozvetlen rokonsdgot a ‘Batul’ fajtdval, hanem
feltételezhetden az alapfajta tavoli leszarmazottja. Ezért a jovOben ezt a fajtat
kiilon fajtaként kell nyilvantartani.

b. a ‘Beregi sévari’ karpataljai és az Angol Nemzeti Fajtagylijteményben megorzott
genotipusa nem azonos. Bebizonyosodott, hogy a karpataljai egyezik meg a
Bereczki Maté altal leirt fajtaval, ezért az Angol Nemzeti Fajtagyiijteményben
talalhaté egyedet ismeretlen genotipusnak kell tekinteni.

c. a szinonimdnak tartott ‘Nemes sévari és az Angol Nemzeti Fajtagytijteményben
fenntartott ‘Sévéri nobil’ nem azonos.

5. Allélosszetétele alapjan harom fajta esetében aldtimasztottam, vagy cafoltam a sziilé —

utdd kapesolatokat.
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a. A ‘Fertddi téli’ apai partnere nem lehet a nemesité altal kozolt “Torok Balint’.
Ennek megfelelden a szdrmazds helyes kozlési médja:

‘Fertddi téli” = ‘Jonathan’ X ismeretlen.

b. A ‘Budai Domokos’ nemesitd daltal kozolt sziiléfajtdi (‘Téli arany parmen’,
‘Jaszvadoka’) nem mutattak 100 %-os allélegyezést a vélt utdddal, igy a
szdrmazdsa ismeretlennek tekintendo.

c. A ‘Cigany alma’ és a ‘Torok Badlint’ fajtdk kozott sziilo-utéd kapcsolat van. A
valészinlisithetd szdrmazas: ‘Cigany alma’ = ‘Torok Balint’ x ismeretlen vagy
‘Cigany alma’ = ismeretlen x “Torok Balint’. Valdszinsithetd, hogy a ‘Cigdny
alma’ a ‘Torok Bélint’ 6ntermékenyiilésével keletkezett.

6. A ‘Csikos 6rids halasi’ és a ‘Vajki alma’ 12 SSR 16kuszon 100%-ban megegyezett, de a
fenotipus alapjan biztos nem azonos fajtdkrél van sz6. Ez aldtdmasztja a duplikdcion

atesett genomok (poliploid fajtak) instabilitasat.
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