|. KAJSZIFAJTAK TERMEKENYULESENEK ES DIVERZITASANAK MOLEKULARIS
VIZSGALATA

1. Termékenyiilési vizsgalatok

A BCE Genetika és Novénynemesités Tanszék kajsziiiltetvényét szdmos fajtaval
bovitettiik. Torok, marokkoéi, tunéziai, graz illetve irani fajtdk €s genotipusok hajtasait €s
kivont DNS-ét helyeztiik el a tanszéki DNS-mintabankban.

Az S-16kusz S-RN-dz és F-box génjeinek egyiittes vizsgalataval 51 térok fajta teljes, és
négy fajta parcidlis S-genotipusat hataroztuk meg. Az azonos S-genotipusu fajtakat 12 Uj
inkompatibilitasi csoportba soroltuk (III-XIV). Eredményeink megerdsitették, hogy annal
kevesebb S-allél mutathato ki a kiilonboz6 fajtakorokben, minél tavolabb helyezkednek el a
kajszi valoszintsitett kinai géncentrumatdl. A magyar és torok fajtdk kozti kapcsolatot
bizonyitja, hogy azok az allélok, melyeket korabban kizarolagosan magyar fajtakbol irtunk le,
a torok fajtakban is nagy gyakorisaggal voltak kimutathatok.

Az eredményeket bemutaté publikacio: Halasz et al. (2010): J. Amer. Soc. Hort.
Sci., 135: 410-417.

Korabbi vizsgalataink igazoltak, hogy az Ontermékenyiilésért felelds Sc-allél az Sg
funkciovesztéses mutacdja kovetkeztében alakult ki. Feltételeztiik, hogy az SFBc-allél
kialakuldsa Kelet-Torokorszagban kovetkezett be, hiszen a keleti régioban az
ontermékenyiilésért felelos Sc-allél nem volt kimutathatd, ugyanakkor eredeti, vad tipusu
valtozata (Sg) viszonylag nagy gyakorisaggal fordult el6. A kelet-torokorszagi Erzincan
régioban vadon é16 63 kajsziegyed S-genotipusat hatdroztuk meg. Osszesen 10 ismert és két
uj allélt azonositottunk. El6z0 vizsgdlataink ugyanezeket az allélokat mutattadk ki hasonld
gyakorisdggal a TorOkorszagban termesztett tajfajtdk esetében. Ha az Sc-allél jelen van
Erzincanban, eléfordulasi gyakorisaga kétséges. Az Sc-haplotipusu pollenszemek barmely
genotipussal kompatibilisek, igy az allél elterjedése elvileg akadalytalan. Ugyanakkor a
sorozatos Ontermékenyiilések hatasara bekovetkez6 beltenyésztéses leromlas miatt akar ki is
szorulhat a populdciobol. Ugyan az Sc-allél jelenléte nem zéarhato ki teljes bizonyossaggal
eredményeink alapjan, mégis valoszinisitik, hogy az ontermékenyiilést okozé mutacié nem
Erzincanban, hanem az attol déli-délkeleti iranyban huzodé teriileten kovetkezhetett be.
Ennek igazolasahoz tovabbi vizsgalatok sziikségesek.

Az eredményeket bemutatéo publikaciok: Halasz et al. (2013): Turk. J. Biol. (in
press).

Kosztina régi hipotézise szerint az észak-afrikai kajszi az irani-kaukazusi fajtakorbol
szarmazik, melynek jellemzd tulajdonsaga az 6nmedddség. Ennek vizsgalatara Marokko
kiilonb6z6 régidibol szarmazod 19 termesztett genotipust vizsgaltunk szabadfoldi keresztezést
kovetd  gylimolcskotddési arany meghatdrozdsaval ¢és a  pollentdomlé-novekedés
monitorozasaval. Ezek koziil 14 egyed Ontermékenyiilének bizonyult. Ezt kovetden
meghataroztuk 55 egyed S-genotipusat, melybél 37 Ontermékenyiild volt, ezek koziil 33
homozigota az Ontermékenyiilést okozod Sc-allélra. Az Sc-allél fordult el leggyakrabban,
utana az Si3, S7, Si1, Sz, Soo, Ss, €s az Sg-allélok. A ritka vagy varatlanul eléfordulo allélok
verifikalasara modszert dolgoztunk ki. Az Sg, Si1 Si3 és Spp-allélok korabban csak az irani-
kaukdzusi fajtakorben jelentek meg, Europaban nem. Eredményeink alatamasztjak a marokkoi
kajszi irani-kaukazusi eredetét, ugyanakkor cafoljak Kosztinanak az észak-afrikai kajszi
onmedddségére vonatkozo hipotézisét. Mindez tovabb erdsiti korabbi eredményeinket, vagyis
hogy az Ontermékenyiilés az irani-kaukazusi teriileten alakult ki, ¢és megerdsiti
feltételezéstinket, hogy az dsi Fonicia (feltételezések szerint a kajszi foniciai kereskedékkel
jutott el Eszak-Afrikdba) teriiletéhez kozeli teriiletek, példaul Dél-Torokorszag vizsgéalata



érdekes eredményt hozhat. Eszak-Afrikaban a kajszit nagyobb variabilitas jellemzi, mint
Eurépaban, ami alél csak néhany olyan oazis volt kivétel, ahol szinte kizarolag
ontermékenyiild egyedek taldlhatok. A genetikai diverzitds csokkenése aranyos azzal a relativ
idétartammal, amit a kajszi az Ontermékenyiilés kialakulasat kovetben eltoltott azokon a
teriileteken, ahol vadon nem fordul eld, példaul a marokkoi odzisok vagy Kozép-Eurdpa.

Az eredményeket bemutaté publikaciok: Kodad et al. (2013): J. Hortic. Sci.
Biotech., 88:457-461 és Kodad et al. BMC Plant Biol. (benyujtva: 2013. aprilis 12).

Eredményeinket a tunéziai fajtak vizsgalata is megerdsitette, ahol 12 fajta koziil 3
ontermékenyiil6t mutattunk ki. Harom 10j inkompatibilitasi csoportot (XV-XVII) is leirtunk,
és Marokkohoz hasonléan az Sy, S7, Ss, S11, S12, S13 és az Sc-allélok itt is kimutathatdk voltak.

Az eredményeket bemutaté publikaciok: Lachkar et al. (2013): J. Hortic. Sci.
Biotech., 88: 497-501.

Azonositottunk néhany olyan ontermékenyiilé kajszigenotipust, melyek SFB génjében
nem az ismert, 358 bp méretli inszercio talalhaté meg, hanem egy 716 bp méretii. Ez az eddig
nem jellemzett, ontermékenyiilést eldidézd allél jelenléte két egymashoz kozeli marokkoi
oazisban volt csak kimutathat6. Molekularis vizsgalataink alapjan az eredeti 358 bp
inszercioba ugyanaz a szekvencia ¢kel6dott be egy ujabb kopiaban. A beékel6dott szekvencia
egy nem autoném MITE (miniature inverted-repeat transposable element) transzpozonnak
bizonyult, melynek inverted repeat régioi 85 nukleotid hosszuak. Az integracié soran 9 bp
azonos iranyultsagt ismétl6dé szakaszok alakulnak ki. A MITE konzervativan athelyez6do
elem, igy ez az Onmagaba ¢kel6dd elrendezddés feltehetéen az Ouarzazate koriili Armed
oazisban tulnyomo tobbségben 1évd ScSc homozigdta egyedek egyikében alakult ki. Az 4j
mutaciot hordozo egyedek rokonsagat mikroszatellit analizissel is igazoltuk.

Az eredményeket bemutaté publikacidk: Halasz et al., el6késziiletben

Meghataroztuk néhany kordbban mar publikalt, de csak részleges szekvencidkkal
jellemzett, illetve Gjonnan azonositott S-allél teljes szekvenciajat. Azokban az esetekben, ahol
a til nagy intronméret miatt a klonozasi hatékonysag nem volt megfeleld, egy uj eljarasra volt
sziikség. Ezt cseresznyeallélokra dolgoztuk ki, majd adaptaltuk kajszira is. Az S-RN-dz gén
olyan régidira terveztlink primereket, melyek méretbeli polimorfizmust nem mutatnak, igy a
heterozigota genotipusokban a két allél elvalasztasait CAPS-markerrel, restrikcios
endonukleazok segitségével végeztiik. Az uj megkdzelités az S-RN-dz allélok transzspecifikus
jelentds mértékben hasonlit a vadcseresznye Ss;-RN-dz alléljara. A maximalis parszimonia
modszer alapjan készitett filogenetikai analizis a P. avium és P. speciosa (Cerasus
alnemzetség) allélokat kiilon klddba rendezte 100 %-0S bootstrap értékkel. Minden mas, a
Prunophora alnemzetségbe tartozé faj (P.armeniaca és P. mume) allélja a Cerasus
szekvencidk altal alkotott kladon kiviil talalhato.

Valamennyi mutdcio szelekcids szempontbol feltehetden semleges hatdsu (az
intronrégioban talalhatok, vagy nem okoznak aminosavcserét), és ennek megfeleléen nem
gatoljak az S-RN-az aktivitasat. Az Sy-RN-az funkcigjat teszteltiik: a ‘Ceglédi Piroska’
(SsS20) kajszifajta 5Gnmeddonek bizonyult, igy az Syg-allél funkcioja valoban sértetlen. A DNS-
szekvenciak kozti eltérés mértéke megfeleltethetd lehet az allélokat hordozo fajok evoltcios
szétvalasa ota eltelt idével. A Rosaceae csalddon beliili fajkeletkezések relativ ideje ma még
nem ismert, igy ilyen tipustu vizsgalatokra is hasznosithat6 lehet az S-RN-dz allélok altalunk
kimutatott szekvencia-polimorfizmusa (ha a valtozas sebességét az egyes filogenetikai agakon
azonosnak tekintjiik). Az S-lokusz miikodésének molekularis hatterérél és evollcios
folyamatokra gyakorolt hatasarol szakirodalmi attekintést készitettiink.



Az eredményeket bemutaté publikaciok: Szikriszt et al. (2013): Tree Genet.
Genomes 9: 155-165.; Hegediis et al. (2012): Biol. Plantarum, 56: 201-209.

Tanszékiinkon az elmult években kiemelt nemesitési cél a plum pox virus ellen
rezisztens fajtak létrehozasa. Ebbe a programba 15 olyan kilfoldi fajtat vontunk be
sziilépartnerként, melyek rezisztensnek bizonyultak (pl. ‘Orange red’, ‘Alfred’, ‘Stark Early
Orange’). Az optimalis keresztezések kialakitasahoz elengedhetetlen volt e fajtak S-
genotipusanak meghatarozasa, mert tobbségiik onmeddo, és S-allél-készletiik nem volt ismert.
Az eredmények koziil kiemelendd, hogy az ontermékenyiild ‘Alfred’ fajta homozigota ScSc
genotipusy, igy sziilépartnerként idealis, mert utdodai egyontetiien 6ntermékenyiilék lesznek,
¢s a szelekcio csak a virusrezisztenciara iranyulhat. A genotipusok meghatarozasa molekularis
technikaval tortént, amelyet szabadfoldi modszerekkel ellendriztiink. Ezeken kiviil szdmos
nemzetko6zi arufajta S-genotipusat meghataroztuk, ezeket a kozeljovoben a kertészettudomany
gyakorlatorientalt nemzetk6zi forumain, szaklapjaiban kivanunk publikalni.

2. A genetikai variabilitds jellemzése

A kajszifajtak diverzitdsanak vizsgalatat a G1 kapcsoltsagi csoportra kifejlesztett 8
SSR primerrel végeztiik el 77 fajta esetében, melyeket gy valogattunk Ossze, hogy
valamennyi Okofoldrajzi (kinai, kozép-azsiai, irani-kaukazusi, észak-amerikai, nyugat- és
kelet-eurdpai) fajtacsoportot reprezentaljak. Az Gsszes allélszam, az egyedi allélok szama és a
heterozigotasag mértéke Kinatél Kozép-Eurdpaig csokkend tendenciat mutatott. A foldrajzi
csoportokra jellemzé allélgyakorisagok tablazatos elrendezésével olyan ,lyukkartyaszerii”
abrazolasi médot dolgoztunk ki, mely a hagyomanyos filogenetikai torzsfak altal szolgaltatott
informacion tilmenden az egyes lokuszokban el6forduléd allélméreteket is feltarja, igy azok
méretvaltozasanak illetve egyes foldrajzi csoportok allélkészletének Osszevetését is lehetdvé
teszi.

Az eredményeket bemutato publikacio: Pedryc et al. (2009): Sci. Hortic. 121: 19—
26.

Ugyanezen mintdkon ISSR-vizsgélatokat végeztiink, kivalasztottuk a legtobb
informaciot nyujtd, polimorf mintazatot add primereket. Mivel e marker dominans, a
heterozigdtasdg mértékére nem lehet az eredményekbdl kovetkeztetni, igy azoknal a
novényeknél, melyek esetében kell6 mennyiségli €s jol miikodé SSR-primer all rendelkezésre,
feltétleniil ezek hasznalata preferalhato.

A torok tajfajtak kozott talaltunk harmat, melyek genotipusa ScSg, ami korabbi
vizsgalatok alapjan csak a Magyarkajszi fajtakorre volt jellemz6. Feltételeztiik, hogy ezek a
fajtak rokonsagban 4llhatnak a Magyarkajszi vagy az Oriaskajszi fajtakorrel. Ennek
igazolasara a 13 SSR és EST-SSR primerrel végeztiink mikroszatellit vizsgalatokat 42 torok,
magyar ¢és marokkoi genotipuson. A vizsgalt torok és magyar kajszifajtdk azonos S-
genotipusuk ellenére is jol elkiiloniild kladokra keriiltek. Ennek alapjan a vizsgalt recens
magyar ¢s torok kajszifajtak kozott nincs kozvetlen kapcesolat, vagy az elmult kozel 300 év
soran ivaros uton létrejott utdédokban mar nem kimutathaté a rokonsag.

Az eredményeket bemutato publikaciék: Pedryc et al. (2009): Sci. Hortic. 121: 19—
26.

A genetikai diverzitast a fajtdk és genotipusok egy részénél fenotipusos értékmérdk
(pl. a gylimélcs antioxidans kapacitidsa) alapjan is jellemeztiik. A kiemelkedd antioxidans
értéket mutatd fajtak/nemesitési anyagok felhasznalhatok a tanszék funkcionalis nemesitési
programjaban, melynek célja a kedvezd egészségi hatasu vegyiiletekben gazdag gyiimolcsot
termd, 0j fajtak eldallitdsa. A perspektivikus genotipusok termékenyiilését meghatarozo



genetikai hattér vizsgalata nemesitési €s termesztési szempontbol egyarant kiemelt cél.
Munkank soran tobb értékes beltartalommal rendelkez6 genotipust azonositottunk, melyek
zome kozép-azsiai eredetli. Ezek koziil meghataroztuk szdmos fajta teljes és parcidlis S-
genotipusat, ami a tanszéki nemesitési programban jol hasznalhat6 informéaciot ad.

Az eredményekhez kapcsolodé publikacio: Hegedis et al. (2010): J. Food Sci.,
75(9): C722-C730.

Il. MANDULAFAJTAK TERMEKENYULESENEK ES DIVERZITASANAK MOLEKULARIS
VIZSGALATA

1. Termékenyiilési vizsgalatok

A mandula génbanki iiltetvényiinket tobb kelet-eurdpai, magyar, olasz és kaliforniai
fajta oltvanyaval bovitettilk. Ezen tulmenden szamos torokorszagi és lizbég genotipus,
kaliforniai arufajta és fajtajelolt, magyarorszagi genotipus illetve vad fajok hajtasait és kivont
DNS-¢ét helyeztiik el a tanszéki DNS-mintabankban.

Elséként kozoltik a magyar mandulafajtdk S-genotipusat, valamint jellemeztiik
genetikai variabilitasukat. A DNS-szekvencidk meghatarozasa két 0j inkompatibilitasi csoport
1étezését valodszintUsitette, amit szabadfoldi termékenyiilési vizsgalattal igazoltunk. Négy,
korabban nem ismert allélt azonositottunk (Szs-Szg). Az Ontermékenyiilésért felelds Sr-allélt
egyetlen magyar vagy kelet-curdpai fajtaban sem talaltuk meg.

Az eredményeket bemutato publikaciok: Halasz et al. (2010): Plant Breeding, 129:
227-232.

Az ontermékenyiilé olasz mandulafajtak koziil a ‘Supernova’ fajta pollenjét hasznaltuk
magyar mandulafajtak (‘Tétényi keményhéju’ és ‘Tétényi rekord’) irdnyitott megporzdsihoz.
A ‘Supernova’ x ‘Tétényi keményhéju’ valamint ‘Supernova’ x ‘Tétényi rekord’
kombinaciokhoz dsszesen tobb szaz virag mesterséges termékenyitését végeztiik el egy tarcali
gyliimolcsiiltetvényben, amibél kozel szaz maghoz jutottunk. A magokat csiraztattuk, és a
magoncokbol (72 db) DNS-t vontunk ki. A hibrideket az S¢-allél jelenlétére teszteltiik, és igy
kivalogattuk az ontermékenyiild utédokat. A hasadasi arany az elméletileg vart eredményt
adta (34 db ontermékenyiil6): mivel a ‘Supernova’ heterozigéta (S;S¢), igy az utodok kozel
50 %-a lesz ontermékenyiilé mindkét kombinacioban. Jovébeli célunk az ontermékenyiild
hibridek gytiimélcsmindségének jellemzése a termére fordulast kovetden.

A Ceglédi Gylimolestermesztési Kutato-Fejlesztd Intézetben a hazai termesztési
koriilményeknek leginkabb megfelelé mandulaalanyok nemesitése folyik. Meghataroztuk a
nemesitd, Skola Istvan, altal kivalasztott hat értékes magtermd alanyfa S-genotipusat. Tiz
SSR-primerrel végzett vizsgalat soran megerdsitettiik a feltételezett pedigréjiiket, illetve két
vitatott esetben meghataroztuk a sziiloket.

Dr. Craig Ledbetter (USDA), a kaliforniai mandulanemesitési program vezetoje felkért
minket, hogy meghatarozzuk 9 legtjabb igéretes hibridjének S-genotipusat. A hibridek
termékenyiilési viszonyait meghataroztuk, és besoroltuk a megfeleld inkompatibilitasi
csoportokba.

Az eredményeket bemutat6é publikacio: Mercure et al. (2013): J. Am. Pomol. Soc.
67:126-134.

2. A genetikai variabilitas jellemzése

A genetikai variabilitds vizsgalatdhoz 40-nél tobb olyan SSR primert valasztottunk ki,
melyeket korabban javasoltak Prunus fajok esetében. Ezek tesztelését kovetden valasztottuk
ki a 7 leginformativabb genomi és 4 EST-SSR primerpart, melyek a mandula mind a 8



kapcsoltsagi csoportjat reprezentaljak. A vizsgalt mintakér magyarorszagi, torok, marokkoi,
ukran, francia, Kirgiz, kaliforniai 6nmeddé és olasz Ontermékenyiild genotipusokat (fajtak,
felhagyott iiltetvények teriiletén €16 fak, alanyfak és természetes populaciok egyedei), tovabba
harom vad fajt tartalmazott, Gsszesen 97 mintait. A PCR-fragmentumok méretének
meghatarozasa automata DNS-szekvenatorral tortént, az adatok kiértékeléséhez a Popgene
1.32, a TREEVIEW ¢s BAPS 3.2 programokat hasznaltuk.

A 11 16kuszban 6sszesen 170 allélt detektaltunk. Az allélok mérete 86 és 230 bp
kozott valtozott. Az lokuszonkénti atlagos allélszam 15,45 volt. Az SSR-primerek
l6kuszonkénti atlagos allélszama nagyobb volt (17,85), mint az EST-primereké (11,25). A
Shannon-féle diverzitasindex 2,16-0s értéke nagy genetikai variabilitasra utalt. A megfigyelt
heterozigdtasag (H,) a 1okuszok atlagaban 0,67 volt, ami hasonlé a mas vizsgalatok soran
spanyol, kinai és kaliforniai fajtaknal meghatarozott értékekhez. A Wright-féle fixacids index
atlagos értéke Fst=0,58 volt, ami jelentés mértéki genetikai differencialodasra utal.

Az oOntermékenyiilé fajtakra jellemz6 0,53-as megfigyelt heterozigbtasagi érték
valamennyi tobbi csoport értékétél elmaradt. Tekintve, hogy a mandula esetében az
ontermékenyiilés viszonylag 1j jelenség (alig néhany évtizede vannak megfeleld mindségii
arufajtak), a beltenyésztésre utald jeleket mindeziddig nem kozolt a szakirodalom.
Vizsgalatunk alapjan azonban feltehetd, hogy az ontermékenyiild fajtdk kialakuldsa soran az
apuliai régioban az azonos vagy kozel rokon genotipusok keresztezddése is bekovetkezett,
aminek elsé jeleként értelmezheté a megfigyelt variabilitas e fajtakorre jellemz6, enyhe
csOkkenése. A kaliforniai fajtak kisebb allélszdma a modern nemesitési programok hatasara, a
felhasznalt genotipusok sziik korére utal.

Meghataroztuk a Nei-féle genetikai tavolsag adatokat, melyek alapjan UPGMA
modszerrel dendrogramot szerkesztettiink. A dendrogramon bizonyos foldrajzi eredetli (pl.
kirgiz, torok, észak-amerikai) egyedek jol elkiiloniilé csoportokat alkotnak, ugyanakkor
fenotipusos tulajdonsagok (pl. keserli magvusag, héjkeménység) alapjan nem rendezddtek az
egyedek 6nallo csoportokba. A Bayes-moddszerre épiild, modell alapt klaszterezés (BAPS
analizis) K=14 (P=0,7942) genetikailag eltéré csoport 1étezését igazolta. A marokkoi mandula
bizonyult a legvariabilisabbnak, ezek négy kiilonb6z6 klaszterbe rendezédtek. A magyar
fajtak két fo csoportba rendezddtek, melyeket egymashoz képest jelentés mértékli genetikai
eltérés jellemez. A kiilonbozo teriiletekrdl szarmazd egyedek nem alkotnak elkiiloniild
alcsoportokat; a tétényi fajtak, ceglédi alany-magtermé fak valamint a Szigetcsépi fajtak, a
keserimagvi XIX. szazadi mandulaalanyok keverten rendezédnek el, csak a Monor
kornyékén talalt idos fak kiiloniilnek el ettdl a csoporttol.

A torokorszagi Bademli kozség hatardban ¢és Akdamar szigetén vadon ndvo
mandulapopulaciok talalhatok. A Bademli korzetében nové fak genetikai variabilitasa
jelentésen meghaladta az Akdamar-szigeti mandulapopulacidéét. Az Akdamar szigetén €16
egyedek nagy részének genotipusa alig mutat egymastol eltérést, ami 6nmeddd ndvények
esetén az alapitd hatassal és a foldrajzi izolacioval magyarazhatd. Erdekes, hogy a két
torokorszagi régio mandulapopulacioi két, egymastol jol elkiiloniilé csoportot alkotottak.
Ebben egyrészt szerepe lehet az akdamari populacio sziik allélkészletének, illetve annak, hogy
Bademli térségében a vadon ¢él6 mandulak a P. webbii fajjal hibridizalédhatnak. Ezen
eredményeinket az S-allélokra iranyuld vizsgalataink megerdsitették. Az akdamari
manduldkbol viszonylag korlatozott szamu S-allélt mutattunk ki. Erdekes viszont, hogy a
BlastN analizis tantusaga szerint a térokorszagi manduldk (kiilonosen Bademli korzetében)
szamos P. webbii allélt is hordoznak. Ezek alapjan valdszinii, hogy az anatéliai régioban, ahol
a P. webbii természetes floraclem, a két Prunus faj kozott az introgressziv hibridizacid
jelentés mértéki.

A marokkoi genotipushoz legkdzelebb a P. arabica faj all. Igen érdekes, hogy ez a faj
nem kiilonil el élesen (kiilcsoport) a P. dulcis fajtaktol, mint a P. tenella. A P. arabica az



Eszak-Afrikatol tavol esé Kozel-Keleten honos novény. Erdekes azonban szamitésba venni,
hogy a faj a félsivatagos koriilmények kozott is eléfordul, mely adaptacios képesség Marokko
vidékein is jelentds eldnyt adhatna e fajnak. A foniciaiak kozel 2500 évvel ezeldtt szadmos
gylimolcs terjesztésében részt vettek. A kajszi ilyen irdnyu terjedését alatamasztd adatokat
mar kozoltik, ezek alapjan elképzelhetd, hogy eredményeink a mandula esetére is
kiterjeszthetok lesznek.

Osszegezve megallapithaté, hogy a mandulat Kozép-Azsiatol az Egyesiilt Allamokig
nagy genetikai variabilitds jellemzi. A modern nemesitési programokban preferalt
genotipusok célzott hasznélataval, illetve természetes koriilmények kozott (pl. foldrajzi
izolacio hatasara) lathatok a genetikai variabilitds csokkenésének jelei. A genetikai
valtozékonysag azonban mégsem mutat olyan mértékii, a domesztikacionak tulajdonithatd,
negativ iranyu valtozast, mint mas fajok (példaul kajszi, 8szibarack) esetében. Ebben szerepe
van a vad fajokkal (P. webbii, P. orientalis, esetleg P. arabica) torténé fajkeresztezodés
(introgresszid) jelenségének is. Ilyen folyamatok vezetnek az eltérd foldrajzi kornyezetben €16
populaciok nagymértékii genetikai differencialodasahoz.

A genetikai variabilitds leszlikiilésének masik oka az Ontermékenyiilés kialakuldsa
lehet. Mandula esetében az ontermékenyiilés viszonylag 10j jelenség, de mar kimutathatd volt
az Ontermékenyiild fajtdk heterozigotasaganak kismértékii csokkenése. Mindez a nemesitési
programok gyakorlataval egyiitt a termesztett mandula genetikai variabilitdsara realis veszélyt
jelenthet a jovoben. Eredményeink felhivjak a figyelmet arra is, hogy a gylimdlcsfak genetikai
alapjainak formalasa terén a termékenyiilési fenotipus megvaltozasa kiemelkedo jelent6ségii.

Az eredményeket bemutaté publikaciok: Haldsz et al. Trees (Benyujtva: 2013.
julius 20).

ELTERESEK INDOKLASA

A palyazati munkatervben eldirdnyzott célkitlizések megvalosultak, a palyazat
szakmailag sikeresen lezarult. A koltségtervtdl néhany eltérésre sor keriilt. A palyazat
futamideje alatt ikergyermekeim sziiletése miatt egy évet halasztottam, és ennek
kovetkeztében egy tervezett konferencidn nem tudtam részt venni. A munka sordn a
szekvenalasi reakciokat és a fragmentumhossz-analiziseket szolgaltatasként vasaroltuk, és a
gazdasagi valsag kovetkeztében a szolgaltatasok ara olyan mértékben névekedett meg, amely
a koltségvetés tervezésekor nem volt elére lathatd. Ahhoz, hogy a novényanyag tervezett
mintaszamaival folytatodjon a vizsgalat, keretatcsoportositasra volt sziikség.

A GYED miatti egy éves halasztas kovetkeztében az eredetileg 2010. évre tervezett,
mandula ¢€s kajszi novények szabadfoldi keresztezéses kisérletei abban az idépontban nem
valosultak meg. A 2011. és 2012. évben végzett keresztezések sikeresek voltak, a tervnek
megfeleld hibridpopulacié rendelkezésiinkre allt. Az egy évben kimaradt keresztezések
elvégzésére 2013 tavaszan nyilt lehetdség, igy a 2013. marcius 31-én lejart palyazat 3
hénappal torténdé meghosszabbitasara engedélyt kaptam, ezért lehetévé valt néhany S-
genotipus szabadfoldi keresztezésekkel torténd funkcionalis tesztelésre.

ERTEKMEROK

A palyazati munka eredményeibdl Gsszesen 36 kiilonb6z6 publikacio sziiletett. Ezek
kozott 10 impaktfaktoros folyodiratcikk (kumulativ 1F=11,114), 6 nem impaktfaktoros
folyoiratban megjelent cikk, 16 konferencia-osszefoglald és 4 teljes szévegii konferencia-
kiadvany. Jelenleg biralat alatt all 2 impaktfaktoros kdzlemény, és egy kézirat benyujtasa nyar



végén varhat6. A palydzati munka eredményeit 6 nemzetkézi és 4 magyarorszagi
konferencian mutattuk be.

Kiilon kiemelendd, hogy 2011-ben megalakult a Floral biology and S-incompatibility
in fruit species nevli ISHS munkacsoport, melynek elsé talalkozojara (Olaszorszag, San
Michele, 2011. junius 22-25) plenaris el6adasra kaptunk meghivast. Munkacsoportunk ezen a
talalkozon megbizast kapott az S-allélok nomenklatirdjanak feliilvizsgalatat és rendezését
célzd munka nemzetkozi koordinalasara. Szintén kiemelt el6adasokat tartottunk a 2nd Global
Congress on Plant Reproductive Biology (Pécs) és a 2nd Symposium on Horticulture in
Europe (Angers) kongresszusokon, tovabba az Innovation in fruit growing (Belgrdd)
konferencian meghivott eléadoként szamoltunk be eredményeinkrél. Ezenkiviil a palyazati
munka eredményeihez kotédéen 3 TDK dolgozat sziiletett, melyek az OTDK versenyen 1., 2.
helyezést értek el, valamint kiilondijat nyertek. A vezet6 kutatd elnyerte a 2012. évi Scientia
Amabilis dijat és a Budapesti Corvinus Egyetem Kutatdsi Kivalosdagi Dijat.

A munka soran harom jelentés nemzetkozi egylittmiikodés valdsult meg: Dr. Craig
Ledbetter (United States Department of Agriculture, Agricultural Research Service, Crop
Diseases, Pests & Genetics Research Unit, Kalifornia); Dr. Ossama Kodad (Département
d’Arboriculture, Ecole Nationale d’Agriculture de Meknés, Marokko) és Dr. Sezai Ercisli
(Department of Horticulture, Ataturk University, Torokorszag) kutatdcsoportjaival.



