Zarojelentés az OTKA PD 83728: A rozsagyokér glikozid bioszintézisének
genetikai vizsgalata palyazathoz

I. A Rhodiola rosea genetikai diverzitasanak jellemzése europai élohelyeken

A palyazati tervben vallaltam egy Rhodiola rosea génbank létrehozasat, és a génbanki
egyedek genetikai diverzitasanak felmérését molekularis markerekkel. A begyiijtétt Rhodiola
rosea mintak egész Europa teriiletérdl szdrmaznak, a harom nagy hegységbdl: az Alpokbol, a
Kéarpatokbol és a Pireneusokbol, valamint Skandinaviabol (Finnorszag és Norvégia) illetve
Azsia nyugati részeirdl. Osszesen 369 egyedet vizsgaltunk, melyek 19 populaciobél
szarmaztak. A begylijtott leveleket lefagyasztottuk €és -20°C-on taroltuk.

Finnorszag két régiojabol, 6sszesen nyolc helyszinrdl gyiijtott rozsagyokér egyedek vizsga-
latat végeztiik el 5 ISSR markerrel. Alacsony genetikai variabilitast talaltuk. A két régio (Halti
¢s Kilpisjéarvi) egyedei kiilon kladokba rendezddtek az UPGMA mddszerrel készitett torzsfan.
Erdekes, hogy a Kilpisjirvi régiobol szarmazé egyedek két alcsoportba rendezédtek. Az egyik
csoportba kizarolag az egyik (K6) ¢éléhelyrdl gylijtott egyedek voltak. Ez az €él6hely elkiiloniil
a tobbitdl egyrészt, mert hegyoldalban van, mig a tobbi lent a toparton, masrészt alacsonyabb
ezen egyedek glikozid tartalma a tobbihez képest. Az egyedek vizsgalatat a 2009-ben
publikalt Rhodiola rosea specifikus mikroszatellit markerekkel is elvégeztiik. Az amplifikalt
fragmentumokat poli-akrilamid gélen valasztottuk el. Ilyen korilmények kozott az Gsszes
egyedben ugyanakkora fragmentum méreteket azonositottunk 16kuszonként. Megallapitottuk,
hogy vagy az SSR markerek nem elég varidbilisak, vagy az akrilamid gélen torténd
elvalasztas nem elégséges az esetlegesen kiilonb6z6 fragmentum méretek elkiilonitésére vagy
valdban nincs genetikai valtozékonysag ezekben a 16kuszokban

Az eredményeket bemutatd publikacio: Gyorgy és mtsi. (2012) Acta Horticulturae 955: 197-
202.

Megvizsgaltuk négy, egymastdl nagy tavolsagra 16v8, oroszorszagi (E-Ural, D-Urél, Altdj,
Novaja Zemlja) rézsagyokér populacid egyedeit mind SSR, mind ISSR moédszerrel.
Megallapitottuk, hogy a fent emlitett nyolc SSR lokusz koziil csak négy volt alkalmas a
genetikai variabilitas felmérésére, a masik négy vagy nem megbizhatéan amplifikalodott vagy
nem mutatott polimorfizmust. Az ISSR vizsgalat soran 7 primert hasznaltunk. Mindkét
technikaval nyert adatok alapjan torzsfakon abrazoltuk a négy populaciot. A két torzsfa
hasonldan nézett ki. A legszorosabb kapcsolat az altaji és a novaja zemlja-i populaciok kdzott
volt, mig mindkét esetben a dél-urali populacido hatarozottan elkiiloniilt. A Mantel teszt,
amellyel ellendriztiik a két markerezési technikdval kapott eredményeket szignifikdnsan
pozitiv volt.

Az eredményeket bemutatd publikacio: Gyorgy és mitsi. (2012) Notulae Botanicae Horti
Agrobotanici Cluj-Napoca 40(2): 266-273.

Ishmuratova és mtsai (2004) valamint Yanbaev és mtsai., (2007) R. iremelica-ként irnak a
Dél-Uralban €16 rozsagyokér populaciorol. A R. iremelica-t Borissova (1939) irta le 01 fajként
a Szovjet Flora miben. A kiilonbség a két faj (R. rosea és R. iremelica) kozott a levelek
alakjaban, és a magok mérete alapjan lett meghatarozva. Mint mar kordbban emlitettiik R.



rosea-ra nagy morfologiai variabilitas jellemz6é. A Flora Europaea szerint a R. iremelica csak
egy szinonimaja a R. rosea-nak. ITS szekvencia analizist végeztiink annak megallapitasara,
hogy a dél-urali populaciot alkotdo ndvények valoban a R. rosea fajhoz tartoznak-e vagy a R.
iremelica-hoz. Az NCBI GenBank-ban megtalalhatd Rhodiola fajok ITS szekvenciait
hasonlitottuk 0ssze az altalunk amplifikalt és megszekvenalt ITS régidkkal. Sajnos R.
iremelica szekvencia nincs a génbankban. Megallapitottuk, hogy azokban a poziciokban, ahol
a Rhodiola fajok ITS szekvenciaja eltéré, a négy vizsgalt populacidé egyedei kozott nincs
kiilonbség az ITS szekvencidkban. Ugyanakkor ez még nem bizonyitja egyértelmiien, hogy a
d-urali egyedek valdban a R. rosea fajhoz tartoznak, ennek tisztazasdhoz tovabbi
vizsgalatokra van sziikség.

Az eredményeket bemutatd publikacio: Gyorgy és mitsi. (2012) Notulae Botanicae Horti
Agrobotanici Cluj-Napoca 40(2): 266-273.

E-Norvégia partvidékén 10 él6helyrél gyiijtott rozsagyokér egyedeket vizsgaltunk a korabban
emlitett nyolc SSR markerrel. Ujfent megallapitottuk, hogy a nyolc markerbdl csak négy
alkalmas a genetikai diverzitds vizsgalatara. Kozepesen nagy diverzitast talaltunk, és a
vizsgalt él6helyeket torzsfan abrazolva megfigyeltiik, hogy a szigeten talalhatd egyedek
elkiiloniilnek a szarazfoldiektdl.

Az eredményeket bemutatd publikacio: Gyorgy és mtsi. (2013) Turkish Journal of Biology
37: 655-660.

A fent emlitett E-Norvégiabol szarmazé mintakat ISSR vizsgéalatnak is alévetettiik. Nyolc
ISSR markert hasznaltunk. Ebben az esetben is megfigyeltiikk a szigetrél szarmazd egyedek
kiilonallasat. A norvég partner elvégezte az Gsszes egyed kémiai elemzését. Ennek alapjan
négy csoportot tudtunk elkiiloniteni: 1. nagy szalidrozid tartalom kicsi rosavin tartalommal; 2.
kicsi szalidrozid tartalom és nagy rosavin tartalom; 3. kozepes szalidrozid és rozavin tartalom;
4. nagyon kicsi szalidrozid és rozavin tartalom. Mind a glikozid tartalom, mind az ISSR
adatok alapjan torzsfat készitettiink és Osszevettettiik azokat. Megallapitottuk, hogy nincs
hasonlosag a két torzsfa kozott, tehat a vizsgalt markerek nincsenek relacioban a glikozid
tartalommal. Az elvégzett AMOVA vizsgalat szerint a molekularis variancia 85%-a az
egyedek kozotti variabilitasbol adodott és csak 15%-a az él6helyek kozotti varianciabdl.

Az eredményeket bemutatod publikacio: Gyorgy és mtsi. (2013) Biochemical Sytematics and
Ecology, 50:361-367.

A vizsgalatok soran rendre azt az eredményt kaptuk, hogy a nyolc Zini és mtsi (2009) altal
kozzé tett SSR marker koziil csak négy alkalmazhatd megbizhatoan. Ezen markerek fel-
hasznaldsaval csupan kismértékli attekintést kaphatunk a faj genetikai diverzitasat illetden.
Ezért taztik ki célul a Rhodiola-specifikus mikroszatellit markerek szamanak gyarapitasat. A
markerfejlesztést Bloor és mtsi (2001) és Zane ¢és mtsi. (2002) publikacidja alapjan végeztiik.
Munkédnk eredményeként harom mikroszatellit motivumot azonositottunk és primereket
terveztiink a mikroszatellit régiok hatdrold szakaszaira. A markerek hasznalhatdsagat, szamos,
kiilonboz6 elterjedési teriiletrl szarmazé Rhodiola rosea egyed DNS-n ellendriztiik.
Fragmentumhossz-analizis segitségével megallapitottuk, hogy az egyik lokusz (RhpBl4a)
nem mutat polimorfizmust, mig a masik ketté (RhpB14b és az RhpB13) igen.



Az eredményeket bemutatd publikacio: Veress és mtsi. (2013) Kertgazdasag 45(4): 63-70.

2013-ban You és mitsi. tizenhét uj, Rhodiola nemzetség-specifikus SSR markert tettek kozzé.
A markerek alkalmazhatdsagat négy Kinaban €16 fajon (R. bupleuroides, R. crenulata , R.
fastigiata és R. sacra) ellendrizték. Ezek koziil az 6t legvariabilisabbat valasztottuk ki és
bevontuk a kisérleteinkbe. A svéjci Alpok 6t pontjardl gylijtott, osszesen 74 rdézsagyokér
egyedet vizsgaltunk. Az 6t ijonnan bevont marker koziil egy nem miikodott, igy végiil nyolc
SSR markerrel dolgoztunk. A genetikai diverzitds mind az 6t populdcidban hasonlo
nagysagrendii (kozepes) volt. A populaciok kozotti és a populdciokon beliili diverzités
mértéke megegyezett. Torzsfan abrazolva a populaciokat, azok nem a foldrajzi helyzetiik
szerint csoportosultak. Ugyanakkor megfigyelhetd, hogy a kiugréoan nagy glikozid-
tartalommal rendelkezd mattmarki populacié elkiiloniil a tobbitél. Abrazoltuk a populaciokat
a glikozid-tartalom alapjan és nem talaltunk hasonlosagot a mikroszatellit adatok alapjan
készitett torzsfaval. F6 koordinata elemzést végezve megallapitottuk, hogy a 74 egyed szortan
helyezkedik el a koordinata rendszerben, nem csoportosulnak éléhelyiiknek megfelelden,
egyediil a mattmarki és unteralpi populacié egyedei helyezkednek el kozel egymashoz. Az
AMOVA szerint a variancia 98%-at az egyedek kozotti variancia adta és a populaciok kozti
variancia csak 2%-at, ami megerdsiti, hogy a populaciok kozotti és a populaciokon beliili
diverzitas mértéke megegyezo.

Az eredményeket bemutatd publikacio: Gyorgy és mtsi. (2014) Biochemical Sytematics and
Ecology 54:137-143.

Célul tlztik ki Eurépa magashegységeiben talalhatd rézsagyokér populaciok Osszehason-
litasat mikroszatellit markerek segitségével. A Karpatokbol 6t, az Alpokbol szintén 6t és a
Pireneusokbol két populaciot vontunk be a vizsgalatba. Zini és mtsi.(2009) primerei koziil
négyet, illetve You és mtsi. (2013) primerei koziil kettdt alkalmaztunk, mivel masik kettd,
amivel korabban mar dolgoztunk csak nagyon kis polimorfizmust mutatott (Gyorgy és mtsi.,
2014). A kapott genetikai paraméterck nagy genetikai variabilitasra utalnak. A populaciokat
torzsfan, illetve az egyedeket fokoordinata elemzés utan abrazolva megallapitottuk, hogy az
Alpok és a Karpatok populacidéi nem foldrajzi helyzetiilknek megfeleléen csoportosulnak,
hanem keverten. Az egyedek kozott egyediil a Pireneusokbol szarmazoak alkotnak egy
zartabb csoportot. Megallapitottuk, hogy a populdciokon beliili és a populaciok kozotti
diverzitas hasonl6 nagysagrendi.

Az eredményeket bemutatd publikacio: Wilhelm és mtsi. (2014). Kertgazdasag 46(1): 76-83.

Osszesen tizenhét eurdpai rozsagydkér populaciét vizsgaltunk meg és hasonlitottunk ssze:
kettdt a Pireneusokbol, kilencet az Alpokbol, 6t6t a Karpatokbdl és egyet Skandinavia északi
részér6l. Ezeken kiviil dolgoztunk még finnorszagi és azsiai populaciokkal, de azokat az
eltérd vizsgalati modszer miatt nem tudtuk az Osszesitett értékelésbe bevonni. A vizsgalatokat
hat mikroszatellit markerrel végeztilk el az Osszesen 271 rozsagyokér mintan. Kozepesen
nagy (Ho=0,78; He=0,73; hne)=0,73; I(shannony=1,62) genetikai diverzitast talaltunk a
tanulmanyozott populaciokban. A populadcidkat torzsfan abrazolva megfigyeltiik, hogy a
norvégiai egyedek teljesen elkiiloniilnek a tobbitdl. A két pireneusi populacid is egy zart
csoportot képez. Az Alpok néhany populacidja és a Karpatok egy-két populacidja is



csoportosul, de altaldnossagban elmondhato, hogy az alpoki és a karpatoki populacidk szértan
helyezkednek el a torzsfan. Az AMOVA vizsgalat szerint, amennyiben 4 csoportban
vizsgaljuk a populdciokat (Pireneusok, Alpok, Karpatok, Skandinavia) a variancia 85%-a az
egyedek kozotti variancidbdl adodik, 11% a populaciok kozti varianciabol és csak 4% a
régiok (hegységek) kozotti varianciabol. Ha két nagy csoportba rendeztiik az adatokat (Eszak
¢s Dél) akkor 75% adodik az egyedek kozotti varianciabol, 10% a populacidk és 15% a régidk
kozotti varianciabol. Ha csak az Alpokat és a Karpatokat vizsgaltuk, azt talalatuk, hogy a
variancia 88%-a adodik az egyedek kozotti varianciabdl, 12% a populaciok kozti varianciabol
¢s 0% a régiok kozotti varianciabol.

Az eredményeket bemutatd publikacio: Gyorgy és mtsi. (2014) benyujtas alatt.

Osszességében megallapithatjuk, hogy a Rhodiola rosea faj kozepesen nagy genetikai
variabilitdst mutatott az egyes populdcidkban. A Nei-féle diverzitas érteke 0,5 és 0,76 kozott
volt. Néhany populécid esetében modunk volt a vizsgalt egyedek kémiai analizisét is
elvégezni és megallapitottuk, hogy az egyedek a hatdéanyag szintjiilkben még magasabb
valtozékonysagot mutatnak, mint amit az altalunk felhasznalt molekularis markerek feltartak.
Ugyanakkor talaltunk olyan populéciokat, amelyek egységesen nagyobb glikozid tartalommal
rendelkeztek és ezt a tulajdonsagukat az egyedek megtartottdk (rizomadugvannyal) kisérleti
telepre telepitve is. Az kiugréan nagy vagy éppen kiugroan alacsony glikozid tartalommal
rendelkezd populdciok a molekularis markerek alapjan is elkiiloniiltek a kornyezd
populacioktol, ugyan nem sikeriilt egy bizonyos markert kapcsolnunk ezekhez a
tulajdonsagokhoz. A glikozid tartalomhoz kapcsolt marker kifejlesztéséhez sziikséges a
bioszintézis utak feltérképezése, az azokban résztvevo gének szekvencidjanak megismerése,
alacsony ¢és magas glikozid tartalmu egyedekben ezen gének szekvencidjdnak
Osszehasonlitasa tovabba a gének expresszios vizsgalata.

I1. A Rhodiola rosea glikozid bioszintézisének genetikai vizsgalata

A munka elsé 1épéseként egy review cikkben attekintettiik a rozsagyokér glikozidjainak
bioszintézisérdl a rendelkezésre all6 ismereteket. Az irodalom alapos tanulméanyozéasa utan
megallapitottuk, hogy mind a szalidrozid mind a fahéjalkohol glikozidok bioszintézis Gtjanak
vannak nem tisztazott 1épései.

Az eredményeket bemutatdé publikacio: Mirmazloum és Gyorgy (2012) Acta Alimentaria
41:133-146.

Célul tiztik ki a két glikozid tipus feltételezett bioszintézis utjaiban résztvevd gének
izolalasat és szekvenciaik leirasat. Azokat a géneket valasztottuk ki, amelyekre vonatkozdan
talaltunk szekvencidkat mas névényekb6l az NCBI génbankban. gy primereket terveztiink a
fenilalanin ammonia liaz (PAL), a hidroxifahéj-CoA ligaz (4CL), a fahéj-CoA reduktaz
(CCR), a fahéjalkohol dehidrogenaz (CAD), tirozin dekarboxilaz (TYRDC) és UDP-
glikoztranszferaz (UDPGT) génekre. A teljes gén szekvenciajat eddig egyediil a tirozin
dekarboxildz génnek sikeriilt megszekvenalni (ennek nagy része mar meg volt a palyazat



indulésakor) és az 5’ irdnyba tovabbi 700 bp hossz szekvencidt ismertiink meg, amelyben
azonositani tudtuk a promoter régiokra jellemzé motivumokat. A tobbi gén hosszabb-
rovidebb részlete is birtokunkba van mar: a fenilalanin ammonia lidz 1350 bp-os részlete,
amely magaba foglalja a 3* véget; a hidroxifahéj-CoA ligaz 740 bp-os részlete szintén a 3’
véggel; a fahéj-CoA reduktaz 850 bp-os részlete, amelybdl csak 280 bp kodold rész; a
fahéjalkohol dehidrogenaz esetén 1405 bp-nyi genomi szekvenciank van, amelybdl egy 176
bp exon, egy 175 bp-os intron és egy 303 bp-os exon régiot tudtunk azonositani eddig. Az
UDP-gliikoztranszferaz génnek 900 bp-os részletét ismertiik meg, ami magaba foglalja a 3’
véget. Az els6 (homoldg szekvenciak alapjan tervezett) primerekkel amplifikalt szakaszokbol
Genom Walking és RACE technikakkal mentiik tovabb. Ezek az eredmények még nincsenek
publikalva, tovabb folytatjuk a gének teljes szekvencidjanak megismerésére iranyulé munkat
a palyazat terhére vasarolt vegyszerekkel illetve az elére vasarolt szekvenaldsi kerettel.
Ezekbdl az eredményekbdl legalabb 2 impakt faktoros cikk megirdsat tervezziik.

A palydzat masodik évében egy ausztriai populacidban kijeldltiink 4 novényt, amelyekrdl a
vegetacios periddus soran havonta vettiink rizoéma, gyokér €s levélmintakat. Azért dontottiink
egy természetes populacié egyedei mellett, mert a létrehozott génbankban szemmel lathatéan
nem érezték/érzik komfortosan magukat a novények. Elvégeztiik a mintdk HPLC analizisét.
Megallapitottuk, hogy a levelek csak nyomokban tartalmaztak a vizsgalt glikozidokat. a 4
novényegyed foldalatti mintdi o6ridsi  szordst mutattak, mind idépontonként, mind
egyedenként. Egyértelmii trendet az egyes glikozidok felhalmozodasara vonatkozdéan nem
lehetett latni. Génexpressziods vizsgalatok soran a fahéjalkohol glikozidok bioszintézis itjaban
szerepld 4 enzimet kodolo gént (PAL, 4CL, CCR és CAD) vizsgaltunk. A relativ expresszios
értekeket a REST szoftverrel szamitottuk Ki. Mivel egyértelmii trendeket az vizsgalt gének
expresszidjaban sem lehetett felfedezni, egy specidlis statisztikai modszert alkalmaztunk
annak érdekében, hogy mégis csak tudjunk valamit mondani az eredményekrdl. Ez alapjan
elmondhatjuk, hogy a 4CL gén expresszios mintazata volt leginkabb hasonldo a négy
parhuzamos biologiai ismétlésben a rizoma mintakban: viragzas alatt lecsokkent majd kés6bb
ismét emelkedett. Regresszios analizis alapjana CCR gén expresszidja volt hatassal a glikozid
tartalomra.

Az eredmények egyenldre egy 2013. évi konferencian lettek bemutatva és absztraktként
érhetéek el. A full-paper az Acta Horticulturae-ban fog megjelenni. Mirmazloum és mitsi.
(2013).

A fenti kisérletet a palyazat 3. évében megismételtiik nagyobb minta szammal. Tizendt
egyedet jeloltink ki, szintén egy ausztriai populdciobdl, melyeket rizomadugvannyal
konténerbe {iltettiink, majd fitotronban neveltiink tovabb. A rizémadugvanyok ugy lettek
szedve, hogy 5-10 hajtas fejlédjon rajtuk, illetve a rizoma elég nagy legyen Otszori
mintavételhez. A fitotronban magashegyi teriiletekre jellemzé kornyezeti tényezdket
allitottunk be (16 h fény, nappal 17°C ¢jjel 12°C, heti kétszeri 6ntozés, 70% paratartalom). A
HPLC vizsgalatot végiil csak 7 egyed mintdin végeztiik el és csak gyokér és rizoma mintak
esetében. Ebben a sorozatban is Oriasi szorast tapasztaltunk. Specialis statisztikai elemzést
kellett végezni, mert a nagy szoras miatt a hagyomanyos moddszerek nem vezettek



eredményre. E munka alapjan késziilt cikk jelenleg benyujtas alatt van a Natural Product
Communications folyoéirathoz.

A fenti kisérlet soran a HPLC vizsgalatra tortént mintagytjtéssel egy idoben a génexpresszios
vizsgalatokhoz is tortént mintagyjtés. Ezekbdl a mintakbol az RNS kivonas megtortént, a
munka tovabbi 1épései jelenleg is zajlanak.

Amint az korabban mar emlitettem megéllapitottuk, hogy mind a szalidrozid mind a
fahéjalkohol glikozidok bioszintézis utjanak vannak nem tisztazott 1épései. Ezeket a 1épéseket
in vitro kallusz kulturadk segitségével biotranszformécios kisérletekben kivanjuk tisztdzni. A
potencialis prekurzorokat beszereztiik a Sigma cégtdl. A kisérletek soran — melyek jelenleg is
futnak — ezeket a prekurzorokat (egyesével) Rhodiola rosea kallusz sejtek taptalajaba
keverjiik, majd HPLC-vel ellendrizziikk, milyen anyagokka alakultak at a sejtekben. A
mintavétel az inokulalast kovetd 6, 12, 24 és 72 ora elteltével torténik. A kalluszok egy részét
egy éjszakan at szaritjuk 40°C-on, majd 70%-os metanollal extrahaljuk a HPLC vizsgalathoz.
A kalluszok masik részét folyékony nitrogénnel lefagyasztjuk és -80°C-on taroljuk tovabbi
felhasznalasig. Ezekbdl a mintakbol RNS-t izoldlunk, majd RT-PCR-rel ellendrizziik melyik
gének aktivalodtak a prekurzor hatdsara. Amennyiben tobb is expresszalodik, ugy kvantitativ
Real-time PCR-rel vizsgaljuk az egyes gének expresszidjanak szintjét. Ezek a kisérletek
jelenleg is zajlanak, eredmény nyar kozepére varhatd beldliik. Az eredményeket impakt
faktoros folyodiratban kivanjuk kézolni.

A palyazat ideje alatt in vitro kisérletek is zajlottak, melyek ugyan nem voltak a kisérleti
tervben leirva, de az el6z6 bekezdésben ismertetett munkahoz sziikségesek voltak. Ennek
keretében kidolgoztunk egy transzformacios modszert, melyet a késObbiek soran tudunk majd
alkalmazni egy-egy gén kalluszsejtekben valo tilexpresszaltatasanak eldidézéséhez.

Az eredményeket bemutatdé publikacio: Mirmazloum és mtsi (2014) Acta Scientiarum
polonorum Series Hortum Cultus, in press.

ELTERESEK INDOKLASA

A palyazati munkatervben eldiranyzott célkitlizések megvalosultak vagy kozel vannak a
megvalosulashoz, a palyazat szakmailag sikeresen zarul. A koltségtervt6l néhany eltérésre sor
keriilt. Az évek ota tarto irodalmazas és adatgytijtés eredményeképpen joval tobb populéciorol
tudok, mint 2009-ben mikor 6sszeallitottam a palyazati anyagot, igy a minél alaposabb munka
érdekében tobb gyljtéuton vettem részt, mint eredetileg terveztem. A munka soran a
szekvenalasi reakcidkat és a fragmentumhossz-analiziseket szolgaltatasként vasaroltuk, és a
gazdasagi valsag kovetkeztében a szolgaltatdsok ara olyan mértékben ndvekedett meg, amely
a koltségvetés tervezésekor nem volt elére lathato. A kutatas eredményei alapjan indokoltta
valt az eredetileg tervezettnél tobb HPLC vizsgélat elvégzése, amit szintén szolgaltatasként
vasarolunk, mivel Tanszékiink ilyen jellegli vizsgalatokra nincsen berendezkedve. Tobbszor



eléfordult, hogy konferencia részvételem az egyetemi kozbeszerzési rendszer miatt mastélszer
annyiba keriilt, mint eredetileg terveztem.

ERTEKMEROK

A palyazati munka eredményeibdl dsszesen 19 kiilonbozd publikacio sziiletett. Ezek kozott 6
impakt faktoros folyoiratcikk (kumulativ IF= 4,679), 2 nem impakt faktoros folyodiratban
megjelent cikk, 1 konyvfejezet, 8 konferencia-6sszefoglalo és 2 teljes szovegii konferencia-
kiadvany. Jelenleg benyujtas alatt van 2 impakt faktoros kozlemény. A palyazati munka
eredményeit 5 nemzetkozi (4 eléadas és 2 poszter) és 3 magyarorszagi (4 poszter)
konferencian mutattuk be. A palyazati munka eredményeihez kotédéen 8 TDK dolgozat
sziiletett, melyek a Kari TDK versenyen 1db 1. és 2 db 3. helyezést értek el, valamint
kiilondijat nyertek. A vezetokutatd elnyerte a 2014. évi Budapesti Corvinus Egyetem Kutatasi
Kivalosagi Dijat. A munka soran szamos jelentds nemzetkozi egylittmiikodés valosult meg:
Galambosi Bertalan (MTT, Finnorszag), Paul Eric Aspholm (Bioforsk, Norvégia), Dr. José
Vouillamoz (Agroscope, Svdajc), Dmitry Bacharov (Komi Science Center, Oroszorszag)
kutatocsoportjaival.



