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1. BEVEZETES

Az elmult harminc évben Magyarorszag mandulatermesztése jelentés mértékben csokkent, a
mandula importja ugyanakkor megnétt, féleg kaliforniai és spanyol mandulat vasarolunk. Egyfeldl
belathaté, hogy Magyarorszdg a melegigényes mandula termesztése terén nem versenyezhet a
mediterrdan vagy mas melegebb éghajlatu teriiletekkel, mésfeldl egyre tobb szakértd szerint a hazank
szamara e faj termesztésében rejlo lehetdségeket minimalisan sem haszndljuk ki jelenleg. Az elmult
néhany évtizedben vildgszerte terjednek az Ontermékenyiild fajtdk, melyek Magyarorszagon
jelenleg nem elérhetok. Magyarorszdgon mandulanemesités (alanyfajtdk nemesitésén kiviil)
jelenleg nincs, ugyanakkor a kiilfoldon népszerti fajtak ellen6rzott kiprobalasa is varat magara.

A manduladgazat azonban a vildg szdmos pontjdn a magyar trendektdl jelentdsen eltérd
palyén fut. A kozép-dzsiai orszdgokban honositott kaliforniai és mediterran fajtdkon kiviil a helyben
termd magonc fak termését haszndljak. Torokorszdgban megkezdddott a szelekcids nemesités, a
legértékesebb egyedek kivdlogatdsa a nagy genetikai véltozékonysdgot mutatd helyi genotipusok
koziil. A kelet- és kozép-eurdpai tetszhalott dllapottal szemben Olaszorszagban, Franciaorszdgban,
Spanyolorszdgban, és kiilondsen Kalifornidban napjainkban is goézerdvel folyik udjabb fajtdk
eldéllitasa.

A gazdasigi eredményre irdnyul6 nemesités és az azt kiszolgdld alkalmazott kutatds mellett a
gytimolcsfakkal kapcsolatos kutatasok az elmult években szdmos tudoméanyos érdekességre is fényt
deritettek. Jelenleg a kutatdsok legizgalmasabb vetiillete, hogy a gyiimolcsfdk milyen
genetikai/genomikai valtozasokon estek at a domesztikdacidjuk sordn, vagyis a termesztésiik
legkorabbi formadit6l napjainkig eltelt id6szak sordn. Az a tény, hogy az ember mindig a szdmara
legkedvez6bb formékat vélogatta ki, és ezek elterjesztését segitett tobb ezer év sorédn, jelentds
genetikai kovetkezményekkel jartak. Tanszékiink a kozelmdltban igazolta, hogy a kajszi eurdpai
elterjedésében viszonylag recens torténelmi folyamatok is komoly hatdst gyakoroltak.

Tobb faj esetében (pl. kajszi, cseresznye) igazolddott, hogy a géncentrum felé kozelitve egyre
jelentdsebb a genetikai variabilitds. Kérdés azonban, hogy mandula esetében is bizonyithaté-e ez a
tétel, illetve milyen folyamatok befolydsoljdk a mandula genetikai véltozékonysagat. A kiillonb6z6
foldrajzi régiokbdl szarmazé manduldk polimorfizmusanak vizsgdlata a faj kultdrevolicids

torténetére vonatkozdan értékes informécidkkal szolgalhat.



2. CELKITUZES

Az elmult években szdmos kozlemény foglalkozott a mandula genetikai sokféleségének
feltardsaval. A vizsgilatok sordn a leggyakrabban alkalmazott és legtobb adatot adé médszer az
SSR-analizis volt. A munkacsoportok tobbsége helyi genotipusokat hasonlitott 6ssze nemzetkozileg
ismert fajtdkkal. Kordbban semmilyen elemzés nem tortént a magyar mandulafajtdkkal
kapcsolatban, ezért munkdk sordn kiemelt jelent6ségli volt a magyar fajtdk és a Magyarorszagon

el6forduld genotipusok vizsgalata.

Ennek alapjan kutatdsaink sordn a kovetkezd célokat tiiztiik ki:

» kiilonbozo foldrajzi teriiletekrél szarmazé mandulafajtak és vadon é16 mandulagenotipusok
genetikai valtozékonysaganak felmérése mikroszatellit markerek segitségével,

» a genetikai diverzitds mértékének jellemzése az aldbbi bioinformatikai adatokkal:
elméletileg vart heterozigétasiag, megfigyelt heterozigdtasig, fixacids index, géndramlas,
Shannon-index és a mintdk kozti genetikai tdvolsdgértékek,

» az adatok alapjan a domesztikacio hatasanak jellemzése a mandula genetikai variabilitasara.



3. IRODALMI ATTEKINTES

3.1. A mandula (Prunus dulcis) jellemzése

A mandula [P. dulcis (Mill.) D. A. Webb.; syn. P. amygdalus Batsch] a Rosaceae csalaidon
beliil a Prunoideae alcsaladba, a Prunus nemzetségbe tartozik. A Rosaceae csalddot a mérsékelt
égov egyik legfontosabb novénycsalddjaként tartjdk szdmon. Szamos gazdasagilag fontos fajt foglal
magdba, mint példdul az alma, kajszi, szilva, meggy, cseresznye, mandula, szaméca és rozsa.
Kertészeti szempontb6l a mandula az olajos magviak kozé tartozik, a mandulabél kivalo
energiaforrds nagy lipidtartalma miatt. A vad mandulafajok magvai jelentds amigdalintartalmuk
kovetkeztében altalaban kesertiek (Kester és Gradziel, 1996). A vildg f6 mandulatermeszt vidéke
Kozép-Kalifornia, mely a teljes termelés kozel felét adja, tovabbi jelentds termesztok a Foldkozi-
tenger partjain fekvd orszagok, kiilonos tekintettel Spanyolorszdg. A mai termesztett mandula
valészintlileg a kozép-azsiai hegyvidékekrdl szarmazik. Szamos vad faj is €l ezen a DéEl-Kindban
fekvo Tien-san hegységtdl Iran és Irak teriiletéig hizodo vidéken (Grasselly, 1976;). A P. fenzliana
(Fritsch), P. bucharica, P. kuramica és a Balkan-félszigetrdl szarmazd P. webbii (Spach) allnak a
legkozelebbi rokonsdgban a termesztett manduldval (Browicz és Zohary, 1996). A mandula
kultdrevolucidja, elterjedése a termesztett és az ezekhez kapcsolhat6 vad valtozatok alapjan harom

f0 teriilethez kothetd, az dzsiai, mediterran és kaliforniai régidkhoz (1. dbra) (Grasselly 1976).

1. abra A mandula [Prunus dulcis (1)] és mds rokon Prunus fajok [P. bucharia (2), P. fenzliana
(3), P. davidiana (4), P. persica (5), P. scoparia (6), P. webbii (7) és P. argentea (8)] szarmazdsa,
illetve a termesztett mandula elterjedésének ttvonala. A betiik a harom f6 termesztési régidt jelolik:
azsiai (A), mediterran (B) és kaliforniai (C) (Martinez-Gémez és mts., 2007).



A mandulanemesités hiarom f0 irdnyvonala a hozam novelése (Ontermékenyiilés, kései
virdgzas, virdgstiriség €s termoképesség), a termés mindségének javitisa (érési idd, bél kesertisége)
és a termesztési koltségek csokkentése (kartevokkel és koérokozdkkal szembeni rezisztencia,
szarazsagtiirés). A molekularis technikdk fejlodésével szamos, a termesztési €érték szempontjabdl
fontos tulajdonsdg 6roklédése nyomon kovethetdvé vilt, ezért a nemesitést eldsegitdé DNS-alapui
kutatdasok kiemelkedd jelentdségiiek (Martinez-Gémez és mts., 2007).

A manduldra a nagy polimorfizmust mutaté, multiallélikus S-l16kusz dltal meghatarozott
gametofitikus inkompatibilitdsi rendszer jellemzd (de Nettancourt, 2001). Az S-16kusz egy S-
ribonukledz (S-RN-dz) enzimfehérjét kodol a bibében, amely a sajat pollentomléd RNS-ét lebontva
gdtolja annak novekedését (McClure és mts., 1989). A mandula egy tipikus idegentermékenyiild
novényfaj, ami meghatiroz6 hatissal lehet mind a vadon €16 egyedek, mind a termesztett fajtak

genetikai sokféleségére, hasonloképpen mas gytimolcsfajokhoz (Haldsz és mts., 2007; 2010a).

3.2. Molekularis markerek a mandula genetikai vizsgalatara

A molekularis markerek a DNS-molekula adott régiéiban megtaldlhaté nukleotidvariaciok,
amelyek mendeli médon 6roklédnek. A marker kotodhet egy bizonyos génhez is, de néha csupan
egy ismeretlen funkciéji DNS-régié. A DNS-alapti molekuldris markerek szdmos elOnyt jelentenek
a kutatdsok sordn: gyors, preciz adatokkal szolgidlnak, nagymértékii megkiilonboztetd képesség
jellemzi o6ket, a kornyezeti hatdsok nem befolydsoljdk az eredményt, valamint kapcsolt vagy
funkciondlis markerként bizonyos tulajdonsdgok korai szelekcidjit teszik lehetévé. A korai
szelekcié a nemesités sordn dontd fontossiagi, mivel a gylimolesfik szdmos (a virdgokkal vagy
terméssel kapcsolatos) tulajdonsdga csak egy hosszd (3-6 éves) juvenilis idOszak utdn valik
jellemezhetové. A molekuldris markerek a markerekre alapozott szelekcio (MAS) mellett a
genetikai variabilitds jellemzésére, a pedigré meghatarozdsira és a mandulafajtdk azonositdsira
egyardnt alkalmasak (Martinez-Gémez és mts., 2003) A vadon €16 és a termesztett manduldk
genetikai vizsgalatara szamos markerezési technika alkalmazhat6, tobbek kozott az RFLP, RAPD,
AFLP, SSR, ISSR és SNP analizisek. A technikdk fobb eldnyeit és hatranyait az 1. tdbldzatban
foglaltuk 0ssze (Agarwal és mts., 2008).

Az RFLP markerek kodomindnsak és gyakorlatilag korlatlan szdmui marker kimutatdsira
alkalmasak, ezéltal hatékony médszert nydjtanak a fajok és fajtak kozotti kapcsolatok felderitésére.

A technika hatranyai (pl. munka- és idéigényes valamint gyakran igényli radioizotépok hasznalatat)



miatt azonban csupdn elvétve alkalmaztdk az RFLP-analizist a mandula genetikai variabilitdsdnak
vizsgélatara vagy fajtaazonositasra (Viruel, 1995). A PCR-alapd markerek jelentés mértékben
megnovelték a genetikai sokféleség jellemzésének és a fontos tulajdonsagok térképezésének
lehetéségét. A technika legfontosabb elénye, hogy az izotép hasznilatit a széles korben

hozzaférheté PCR amplifikacio helyettesiti.

3.2.1. A RAPD-technika

A RAPD (random amplified polymorphic DNA) egy PCR-alapi technika, mely
véletlenszerlien kivélasztott primereket haszndl. Az egyszerli, rovid oligonukleotidok a genomi
DNS szamos régidjat amplifikaljak, a mintdk kozti kiillonbséget a primer kotddési helyeinek szama
és a felszaporitott DNS-szakaszok hossza adja. A RAPD-markereket domindns 6roklédéstiként
tartjak szamon. A vizsgdlat ismételhetdsége a kiillonboz6 laboratériumok kozott vitatott. Ezt a
technikat foként a mandula genetikai variabilitdsanak kutatdsara alkalmaztak.

A kaliforniai mandulafajtdk létrehozasakor a kozép- és délnyugat-azsiai populacidk erdsen
szelektalt alcsoportjaira tdimaszkodtak. Bartolozzi és mts. (1998) 17 mandula genotipus genetikai
rokonsdgit jellemezték 37 RAPD-marker felhasznildsdval. Az idegentermékenyiilés ellenére a
fajtak kozott megfigyelt genetikai variabilitds csak korldtozott mértékiinek bizonyult. A kozos
fragmentumok ardnya alapjdn szdmitott hasonlésdgi index viszonylag nagy értéket mutatott. A
mandula és az dszibarack kozotti hasonldsag a varthoz képest sokkal kisebb volt.

Martins és mts. (2003) 30 portugdl és 10 egyéb eredetii fajta genetikai sokféleségét és
rokonsdgit vizsgalta RAPD és ISSR-markerek segitségével. Ezenkiviil tovabbi 6t Foz Coa (észak-
portugdl) régidbeli egyedet, valamint hat olaszorszdgi és spanyol P. webbii egyedet vizsgiltak.
Kisérleteikhez tobb mint 70 (RAPD és ISSR) primert haszndltak fel, melyek koziil hat RAPD és 6t
ISSR jél ismételhetd, nagy polimorfizmust adott. A 124 PCR fragmentum koziil 120 bizonyult
polimorfnak. A klaszterezési eljards alapjan szerkesztett dendrogram a tesztelt novények négy
csoportjat kiilonitette el: a P. dulcis fajtii, egy Foz Coa régidbeli egyed, P. webbii valamint a
kiilcsoportként hasznélt P. persica (L.) Batsch. A Foz Coa feltételezhetéen a P. dulcis és P. webbii
hibridje. A P. dulcis fajtainak genetikai diverzitdsa nagymértékil volt (a hasonldsagi koefficiens
értcke 0,97 és 0,65 kozott valtozott), igy a vizsgdlt mandulafajtdk valamennyien jol
megkiilonboztethetok voltak egymdstl. A portugdl mandulafajtdk genetikai valtozékonysdga a P.
dulcis csoportéval megegyezett, a portugal fajtdk heterogén csoportot képeztek.

Egy évvel késobb Martins és mts. (2004) ugyanezen RAPD és ISSR markerkészlet
felhaszndldsdval mikroszaporitott mandulandvények genetikai stabilitdsat jellemezték. A ‘Boa

Costa’ nevii fajta magoncdnak klonjat vizsgaltak. A vizsgélt klon 4 illetve 6 éve in vitro kultirdban



fenntartott egyedeinek szomaklondlis variabilitisit RAPD és ISSR mintdzatuk Osszehasonlitasdval
értékelték. Osszesen 7172 fragmentum mutatott monomorf mintdzatot minden novény esetén,
igazolva ezzel azok genetikai azonossdgat. Eredményeik bizonyitottdk, hogy a hoénaljhajtasokbdl
szarmazo klonok szaporitdsa sordn alkalmazott koriilmények nem okoznak genetikai valtozast a
mikroszaporitott névényekben.

2008-ban Gouta és mts. dsszesen 22 tunéziai és egyetlen marokkdi mandulafajtat vizsgaltak,
s hasonlitottak Ossze mediterran és USA-beli fajtdkkal 12 RAPD primer alkalmazasaval. Minden
primer polimorf mintdzatot eredményezett, a polimorf fragmentumok szdma 6 és 13 kozott
véltozott. A mandula genotipusok kozotti jelentdés mértéki genetikai sokféleséget (a hasonldsagi
érték 0,45 és 0,94 kozott valtozott) a legtobb fajta esetében az Snmedddséggel valamint a Tunézian
beliili eltérd éghajlati régidkkal magyardztik. Az UPGMA fa a fajtdk hat csoportjat kiilonitette el
egy kiilcsoport mellett, melyet a tobbi fajtitdl nagy tdvolsdgban elhelyezkedd ‘Laurane’ és ’Genco’
fajtak alkottak. Az alkalmazott RAPD markerekkel a téves néven nyilvantartott genotipusok is
azonosithat6k voltak.

Mirali és mts. (2003) RAPD markerekkel 19 (8 6shonos sziriai és 11 egyéb eredetil)
mandulafajtat vizsgaltak, melyek két sziriai génbankbdl szarmaztak. Vizsgélataikhoz 40 primert
hasznéltak fel, melyek koziil csupan egy nem adott polimorf mintdzatot. A hasonldésagi matrix a
tesztelt genotipusok korldtozott mértékli genetikai diverzitdsat mutatta (0,78 atlagos hasonldsagi
index mellett). A klaszteranalizis a fajtdkat két csoportba osztotta, melyektdl egy irdni fajta €s a
francia ‘Ferralise’ fajta egyarént jelentds tdvolsdgban helyezkedett el. A RAPD markereken alapul6
UPGMA analizis a vizsgalt sziriai fajtdk foldrajzi szarmazdsdval Gsszhangban 4ll6 eredményre
vezetett.

Shiran és mts. (2007) RAPD-markerek segitségével irdni mandulafajtdkat, ezek idegen
fajtdkkal valamint hdrom kozeli rokon mandulafajjal valé [Prunus communis (L.) Arcang., P.
orientalis (Mill.) Koehne és P. scoparia] rokonsagi kapcsolatat vizsgdltdk. 80 RAPD primer koziil
42 adott megismételhetd eredményt, s mutatott jelentds polimorfizmust. Osszesen 664 polimorf
RAPD-markert mutattak ki. Mind a RAPD, mind az SSR-technika hatékonyan elkiilonitette a
kiilonbozo genotipusokat, de a ‘Monagha’ és ‘Sefied’ fajtdk megkiilonboztetése csak RAPD-
primerek segitségével volt lehetséges. Eredményeik arra vilagitanak rd, hogy a tesztelt fajtak
genetikai variabilitdsa nagymértéki. A két alkalmazott marker alapjan szerkesztett UPGMA
dendrogramok topoldgidja jelentds hasonlésidgot mutatott. Mindkét dendrogram a fajok/fajtak
ismert foldrajzi elterjedésének és/vagy pedigréjének megfeleléen tiikkrozte a rokonsagi
kapcsolatokat. A P. communis fajjal azonos csoportba sorolt mandulafajtdk feltételezhetdéen kozeli
rokonsdgban dllnak ezzel a fajjal. A P. orientalis és P. scoparia a P. dulcis faj egyedeitdl elkiiloniild

csoportban foglaltak helyet. Sharma és mts. (2012) 32 indiai mandula diverzitasat vizsgaltdk 16



RAPD-primerrel. Osszesen 87 polimorf fragmentumot kaptak, eredményeik jél korreldltak a

morfologiai bélyegekkel végzett felméréssel.

3.2.2. Az AFLP-technika

A gyors és hatékony technikaként szdmon tartott AFLP-technika (amplified fragment length
polymorphism) DNS-ujjlenyomatok készitéséhez valamint molekuldris jellemzéshez egyarant
alkalmas. A genomi DNS restrikcids enzimekkel valé emésztését kovetden a kapott DNS-
fragmentumok ragadds végeihez specifikus adapterszekvencidkat kapcsolnak. Az adapterek és a
csatlakozé hasitott vég ismert szekvencidja lesz a restrikciés fragmentumok primerkstd helye az
amplifikacio soran.

Martins és mts. (2001) harmincét portugdl mandulafajtat és 5 vadnak feltételezett genotipust
vizsgéltak egy nemesitési program el6készitése sordn. Az alkalmazott PCR-markerek koziil az
AFLP technikdval sikeriilt nagyfokd polimorfizmus kimutatdsa, valamint az ismételhetOség
tekintetében is az AFLP bizonyult a legmegbizhatobbnak. Sorkheh és mts. 2007-ben nyolc irdni
valamint 28 eurdpai €s egyesiilt dllamokbeli mandulafajta AFLP-vizsgalatat végezték el. Néhany
fenotipusos jelleget is figyelemmel kovettek, igy a virdgzds- illetve érésiddt, termékenyiilést
valamint a magbél és termés bizonyos tulajdonsigait. A fragmentumok 96 %-a mutatkozott
polimorfnak, a genetikai hasonldsdg értéke 0,50 és 0,96 kozott véltozott. Az AFLP és a fenotipusos
jellegek alapjan képzett hasonldsagi csoportok kozott jelentds mértékii eltérés volt. Az AFLP- és
morfoldgiai eredményeket alapul véve megéllapithatd, hogy az irdni mandulafajtidkat k6zos eredet
jellemzi, de a francia, egyesiilt dllamokbeli és spanyol fajtdktdl jelentdsen kiilonboznek. A
mandulafajtdk AFLP analizise nagymértékii genetikai variabilitdst mutatott ki, ami nemesitési

programokban felhasznalhat6 lehet.

3.2.3. Mikroszatellit (SSR) markerezés

Az SSR (Simple Sequence Repeat - egyszerii szekvencia ismetl6dés, Jacob és mts.,1991),
vagy mds néven mikroszatellit markerezés szintén PCR-alapu technika, mely a novényeknél széles
korben alkalmazott eljards genetikai ujjlenyomat készitésére. Mikroszatellitnek nevezziik a DNS
olyan nem kédold régioit, amelyekben di-, tri-, tetra-, esetleg pentanukleotidok tandem (azonos
orientdcidji) elrendezddésben egymast kovetve ismétlodnek. Az ismétlések szama 2 és 100 kozott
valtozhat. A novények genomjira nagymértékben jellemz6 az ilyen tipusd ismétlodo szakaszok

jelenléte.



Az SSR-allélok a mendeli torvények alapjdn kodomindnsan o©roklédnek, vagyis
hasznélatukkal a homo- és heterozigota egyedek is elkiilonithetok. Az egyes allélok az ismétlédések
szdma alapjan kiilonboztethetok meg (2. dbra). Mivel az ismétlodd régidk hatarszekvencidi
nagyfoku konzervaltsdgot mutatnak, igy az ezekre tervezett primerekkel sikeresen és megbizhatéan
szaporithatok fel a régiok. A kapott termékek hosszdnak meghatiarozasaval lehetové valik egyedi
DNS-ujjlenyomatok készitése, mivel az allélosszetétel fajonként és fajtdnként véltozatos lehet. Az
SSR-régidk eukariétidkban nagy szimban fordulnak eld, meglétiik krnyezeti hatasoktdl fiiggetlen, a
génkolcsonhatdsok sem befolydsoljadk oket, és gyorsan, megbizhatéan kaphatunk réluk
informéciokat, ami egyszerli méretbeli kiillonbségként észlelhetd, igy az eredmények konnyen
Osszehasonlithatok és cserélhetdk az egyes laboratériumok kozott. Rdaddsul nem csak egy fajon
beliil, hanem a rokon fajok esetében is evoldcidsan konzervativak a hatarold szekvencidk, igy az

egyes esetekben fejlesztett primerek sikeresen alkalmazhaték mds fajok vizsgélatdra is.

A forward primer reverse primer w o a1
—_— Aallél D — - Aallél B allél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN 4000

NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCNNNNNNNNNNN

B allél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN

B allél m 5 » B
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN Ballél
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN

B allél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN

R E—
I

SRR RER]

C B allél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGNNNNNNNNNNN

C allél
NNNNNNNNNNNCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGCGCGGCGCGNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGGCGCGNNNNNNNNNNN

Callél

2. abra Harom (A, B és C) DNS-minta eltéré hosszisagu, dinukleotid ismétlddéseket tartalmazo
mikroszatellit régija. Az A (126 bp és 134 bp)és C (134 bp és 151 bp) minta heterozigéta, mig a B
(134 bp és 134 bp) minta homozigéta ugyanazon SSR-l6kuszban. A pontos méreteket (bp) a jobb
oldalon lathaté kromatogram mutatja (Peak Scanner).

Nagyfoki polimorfizmusa, genombeli gyakori el6fordulasa és kodomindns 6roklésmenete
révén a moddszer alkalmas a kiilonbozé novényfajok kozotti genetikai variabilitds vizsgélatéra,
valamint a kozeli rokonfajok genetikai kapcsolatinak megdallapitdsara (Gupta és mts., 1996). A
mikroszatellitek kodominédnsok, igy teljes informaciét nydjtanak a vizsgdlt 16kusz alléljairdl. Nagy

az allélvaltozékonysdg a populdcion belill, a mikroszatellit 16kuszok heterozigétasagi indexe
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4ltaldban nagyon magas. Oroklédésiik egyszer(i mendeli szabdlyok szerint torténik és igy konnyen
alkalmazhatdk kapcsoltsagi csoportok elemzésére. Rendkiviili variabilitasukat és gyakorisagukat a
novényi genomokban sok kutatécsoport bizonyitotta. Jelenleg a novényi genomok elemzésére az
egyik legalkalmasabb markernek tekinthetok (Gupta és Varshney, 2000).

Mindezen tulajdonsagok teszik a mikroszatellit markerezést kivaléan alkalmassd mind
novények, mind allatok esetében genotipusok elkiilonitésére, torvényszéki humén vizsgalatokra,
betegségek diagnosztizdldsiara, populdciok tanulminyozdsidra vagy akdr a szarmazds
foltérképezésére. Hatranya azonban, hogy ismeretet igényel a hatdrszekvencia bazissorrendjérol, igy
a markerek kifejlesztése hosszadalmas és koltséges folyamat lehet.

A mikroszatellitek kimutatdséra legeldszor a Southern blot technikat alkalmaztdk radioaktiv
jeloléssel. Késobb, a PCR-technika felfedezését kovetden Jeffreys és mts. (1988) beszdmoltak a
miniszatellitek humdn DNS-mintdb6l PCR-technikédval torténd amplifikédlasar6l. Az amplifikalt
mikroszatellit fragmentumok elvélasztdsara és az eredmények értékelésére a poliakrilamid illetve
agar6z gélek mintazatat alkalmaztdk és alkalmazzak némely esetekben ma is. Ehhez képest jelentOs
mértékli javuldst eredményezett a fluoreszcens jelolésti primerek haszndlata, az ezen alapuld
lézersugaras detektdlhatosidg és ezdltal a folyamat automatizdlhatésdga. A fluoreszcens jelolés
ugyan gyorsabbd és nagy felbontdsuva tette a mikroszatellit analizist, de ezzel jelentésen novelte a
kutatds koltségét is. Rasouli és mts. (2012) kiilonboz6 kimutatdsi technikdkat hasonlitottak 0ssze
mandula SSR-vizsgalatok sordn. A hosszabb ideig tartd, eziist festéssel, akrilamid gélen detektalt
fragmentumok, valamint a kapillaris elektroforézis és fluoreszcens jelolt primerek koltséges
alkalmazdsa helyett kiilonboz0, nagyobb felbontoképességli és olcsobb agardzgéleket teszteltek.
Négy SSR-primerrel vizsgéltak 12 eltérd eredetli mandulafajtat, majd Osszehasonlitottdk a kapott
fragmentummintdzatokat. Véleményiik szerint a mindséget és eredményességet figyelembe véve a
MetaPhor agardz bizonyult idedlisnak. A gélfestési technikdk hatékonysdgdnak Osszevetésével
megéllapitottdk, hogy nincs kiilénbség az etidium-bromid és a GelRed festés kozott, ugyanakkor ez
utébbi kevésbé toxikus az emberi szervezetre, bar lényegesen koltségesebb eljards. Korabban
ugyanez a kutatocsoport egy hasonld, a technikdkat Osszevetd kisérlete sordn egyértelmiien
bizonyitotta, hogy 1-5 bp-nyi kiilonbség nem mutathat6 ki a MetaPhor agaréz gélek hasznalataval
(Sanchez-Pérez és mts., 2006), igy ez a technika kapcsoltsiagi géntérképek készitésénél optimadlis,
amikor ismert, ennél nagyobb méretbeli kiilonbségii markereket alkalmaznak. Fajtak, populacidk,
kiilonbozo gylijtemények variabilitisdnak pontos felmérésére, genotipusok azonositisira a

kapillaris elektroforézisen alapul6 fragmentumhossz-analizis a legpontosabb és legmegbizhatobb.
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3.2.4. SSR-markerek hasznalata mandulaban

Kiilonb6z6 Prunus fajok vizsgalatira szamos, szinte a teljes genomot lefedd SSR-markert
azonositottak Oszibarack, kajszi, japdnszilva valamint cseresznye fajokbdl (Cipriani és mts., 1999;
Dirlewanger és mts., 2002; Mnejja és mts., 2004). Mandula SSR-markereket Testolin és mts. (2004)
fejlesztettek. Martinez-Gomez és mts. (2003a) 30 P. dulcis és 35 P. persica fajt vizsgaltak SSR-
markerekkel. A mandulafajtdkndl (0,38-0,88) a heterozigétasdg mértéke az Oszibarack fajtdkhoz
képest (0,05-0,33) joval nagyobb volt, ami a két faj kozti eltérd termékenyiilési viszonyoknak
tudhat6 be. A mandulafajtdk tdlnyomé tobbsége onmeddd, mig az dszibarackfajtdk mindegyike
ontermékenyiild. A vizsgdlt mandulafajtdkat két f6 csoportba soroltdk, melyek koziil az egyik
csoport a kaliforniai fajtdkat, a masik fOként az eurdpai fajtdkat tartalmazta. Ezek az eredmények
igazoltdk, hogy az SSR-markerek a mandulafajtidk genetikai jellemzéséhez értékes segitséget adnak.

Késobb Dangl és mts. (2009) kaliforniai mandulafajtdk SSR-analizise sordn kivalasztott 12
olyan primerpart, mely a kozeli rokonsdgban 4ll6 fajtdk megkiilonboztetésére is alkalmas.
Fernandez i Marti é€s mts. (2009) egy atfogd tanulmany keretében 93 mandula genotipust (koztiik 63
spanyol fajtit) hasonlitottak 6ssze. Kisérletiikkben a megfigyelt heterozigdtasdg (0,72) magasabbnak
bizonyult a kordbban tanulméanyozott mandulafajtikhoz képest.

A tunéziai manduldk 10 SSR primer felhasznilasaval Gouta és mts., (2010) altal elvégzett
vizsgilata a kordbbi RAPD-analizisik (Gouta és mts, 2008) eredményeihez hasonld
kovetkeztetésekre vezetett. A heterozigétasig értéke 0,68 volt. A RAPD technika segitségével
sikeresen elkiilonitették az északi és déli fajtakat, mig az SSR analizissel az orszdg kozépso és déli
teriiletein termesztett fajtakat is sikeriilt megkiilonboztetni az 6sszes tobbi fajtatdl. A 25 polimorf
mintdzatot eredményezd SSR primerrel Otvenegy irdni és azerbajdzsdni fajta illetve tdjfajta
vizsgélatat végezték el, s rokonsigukat UPGMA dendrogramon d4brizoltdk. A tanulményozott
mandulagenotipusok 6t f6 csoportot alkottak. Késébb a kiilonb6z6 tunéziai teriiletekrdl szarmazo 54
helyi fajtit jellemezték részletesebben 10 SSR primerrel (Gouta és mts., 2012). Osszesen 130 allélt
és 250 genotipust detektaltak. Mindossze két mikroszatellit 16kusz (CPDCT042 és CPDCT025)
elegendének bizonyult az Gsszes genotipus megkiilonboztetésére, igy az eredményeket sikeresen
hasznéltdk fel a nemzeti fajtagylijteményben 1évo fajtak azonossaganak ellendrzéséhez.

Shiran és mts. (2007) szintén vizsgaltak irdni fajtdkat, mely sordn 26 SSR primer koziil 18
bizonyult polimorfnak. Az allélok szidma ldkuszonként 3 és 10 kozott valtozott. A fajtak
heterozigotasaga 0,29 és 0,71 kozotti értéket mutatott, €s az irdni valamint a tobbi mediterran €s
egyesiilt dllamokbeli fajta heterozigotasagi értéke kozott nem volt kimutathato kiilonbség. Az irani
Mezo6gazdasagi Biotechnoldgiai Kutatdintézet 71 tételbdl all6 mandulagyiijteményét morfoldgiai és

molekuldris szinten 2012-ben vizsgaltdk részletesen (Zeinalabedini és mts., 2012). A 11 SSR-
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primerrel nyert eredmények nem minden esetben feleltek meg a 20 morfoldgiai tulajdonsdgokon
alapul6 csoportositasnak. Kadkhodaei és mts. (2011) 39 morfoldgiai markert (17 kvantitativ, 22
kvalitativ) és 9 SSR-markert hasznéltak 53 irdni mandula vizsgélatira. Mindkét vizsgalati
modszerrel a fajtdk 2 nagy csoportba voltak sorolhatok.

Xie és mts. (2006) 23 kinai és 15 nemzetkozileg ismert mandulafajta 16 SSR 16kuszanak
genetikai variabilitdsat vizsgaltdk. Kisérleteikhez 8 EST-SSR és nyolc genomi SSR markert
hasznéltak. Az eredetileg Oszibarack vizsgdlatira tervezett genomi SSR primereket sikeresen
hasznéltdk mandulafajtik genetikai vizsgilatdhoz. Az EST-SSR primereket mandula szekvencidk
alapjan dolgoztdk ki. A 16 SSR 16kusz koziil hat I6kusz 117 alléljdnak DNS-szekvencidjat is
meghatdroztdk a 38 mandulafajta esetében. Kilencvennyolc allélszekvencia esetén a hatdrold
régidkban sem inszercid, sem delécié nem volt megfigyelhetd. Egyes SSR I6kuszokban un. allél
homoplaziat (olyan szekvencia-varidciok, melyek nem okoznak méretvéltozast) mutattak ki, ami
baziscseréket és mds szekvenciavdltozdsokat takar. Ennek kovetkeztében, ha csak az SSR
allélméreteket veszik alapul, konnyen aldbecsiilhetik a mandula genetikai variabilitasat. Két SSR
I6kusz esetében is megfigyeltek baziscseréket az ismétlddd régidkban, ami a pontmuticidk
felhalmozddéasara utal. Az ismétlodd motivumok megszakitisa noveli az allélok stabilitasat és
csokkenti az wjabb allélok keletkezésének valdsziniiségét. Az ilyen vizsgilatok az SSR adatok
mogott all6 evoldcids folyamatok feltardsahoz jarulhatnak hozza.

A morfoldgiai, fehérje és kloroplasztisz SSR-markerekhez képest a genomi SSR markerek
bizonyultak a leggyakoribb, s legnagyobb mértékii polimorfizmussal jellemezhetd markereknek
(Zeinalabedini és mts., 2010). A morfologiai jellegek alapjan Ladizinsky és mts. (1999)
feltételezték, hogy a P. fenzliana &ll a termesztett manduldhoz legkdzelebb, amit Zeinalabedini és
mts. (2010) genomi és kloroplasztisz SSR markerekkel igazoltak.

Delplancke és mts. (2011) sejtmagi és kloroplasztisz SSR-markereket felhaszndlva a P.
dulcis és a P. orientalis fajokat vizsgéltak. Osszesen 562 egyedet teszteltek 22 SSR-primerrel.
Munkdjuk eredményeként vildgossa valt, hogy a P. dulcis és a P. orientalis k6zott jelentds mértékil
hibridizdciét mutattak ki, a géndramlds mindkét faj irdnydba azonos intenzitdsi volt. Ennek
kovetkeztében mindkét fajban kiemelkedden nagymértékii genetikai variabilitast tapasztaltak.

Ezzel szemben a kajszi (Bourguiba és mts., 2012) és cseresznye (Mariette és mts., 2010)
fajok genetikai valtozékonysidganak SSR-markerekkel torténd vizsgilata sordn jelent0s mértékii

palacknyak effektust mutattak, melyet a domesztikacio kovetkezményeként értékeltek.
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1. tablazat A molekuldris markerezési technikak 6sszehasonlitdsa (Szikriszt és mts., 2011)

Szempontok RFLP RAPD AFLP SSR ISSR SNP
Genombeli gyakorisag nagy nagy nagy mérsékelt mérsékelt | mérsékelt
Ismételhetdség jo bizonytalan | j6 jo jo jo
Polimorfizmus mértéke kozepes kozepes kozepes kozepes kozepes kozepes
PCR-alapu technika nem igen igen igen igen igen
Lokusz-specificitas igen nem nem nem nem nem
Kidolgozas koltségei alacsony alacsony mérsékelt magas alacsony magas
Igényelt DNS-mennyiség (ug) 10 0.02 0.5-1.0 0.05 0.05 0.05
DNS-mindség jo jo kozepes kozepes kozepes jo
Felhaszndlds egyszeriisége nehéz konnyti konnyt konnyt konnyt konnyti
Vizsgalat koltségei magas alacsony mérsékelt alacsony alacsony alacsony
Automatizalhatésag kevéssé kozepes kozepes igen kozepes igen
Expresszid kodomindns domindns | domindns kodomindans domindns | kodomindns

Fo felhasznalasi teriilet

fizikai térképezés

gén-jelolés

genetikai valtozékonysag vizsgalata
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4. ANYAG ES MODSZER

4.1. Novényanyag

A vizsgilt magyar és ukran fajtdk, hibridek a Budapesti Corvinus Egyetem Genetika és
Novénynemesités Tanszék szigetcsépi és soroksdri iiltetvényébdl, valamint a Rodmai
Gyiimolcskutatd Intézetbdl (CRA-Istituto Sperimentale per la Frutticoltura di Roma) szdrmaznak. A
felhagyott iiltetvényekben taldlhaté idés fakrél a Tétényi-fennsikon gyijtottiink mintat (7 db),
valamint a Gellérthegyen egy XIX. szdzadi Oszibarackiiltetvényben hasznélt keserli magvi
alanyokbdl fennmaradt fakrdl (7 db), tovabba alanymag-termd fakrdl Ceglédrdl (10 db), illetve 3
id6s fardl Monorrdl. A kaliforniai fajtdkat Dr. Craig Ledbetter, a torokorszagi genotipusokat (az
Erzurum régio északi részén fekvo Bademli kozségbdl 11 db és a Van t6 Akdamar nevii szigetérol,
11 db) Dr. Sezai Ercisli, a marokkéi genotipusokat (Foldkozi-tenger marokkoi partvidéke, 11 db)
Dr. Ossama Kodad bocsétotta rendelkezésiinkre. Vizsgélatainkat kiterjesztettiik még a kirgizisztani
Osh véros kornyékén vadon eléfordulé 9 ndovényegyedre is. Hirom vad mandulafaj (Prunus tenella,

Prunus webbii, Prunus arabica) egy-egy egyedét is vizsgaltuk (2. tdblazat).
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2. tablazat A dolgozatban vizsgalt novények szarmazasa

Mintanév

Szarmazas

17K

18K

9K

21K

22K

23K

32K

35K

36 K

A Fergana-volgyben (Kirgizisztan, Osh véros mellett) gytijtott vadon €16 magoncok

11G

1G

6 G

9G

16 G

21G

31G

A Gellérthegyen egy XIX. szdzadi dszibarack-iiltetvényben haszndlt keserti magvi alanyokbdl fennmaradt fak

SGI1T

SG2T

SG3T

SG4T

Sz.P. 14T

I9FT

30T

A Tétényi-fennsikon felhagyott iiltetvényekbdl fennmaradt fak

Afrnitsplates

ismeretlen eredet(i

Csrenomorszkij

ukrén fajta

Eriane

francia fajta

Nyikitszkij

ukran fajta

Pozdnij

ukran fajta
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Saint Caterina

Ismeretlen eredetii olasz, 6nmedd¢ fajta

Diésdi félpapirhéju

Magyar Gyula Diésdon szelektélta 1919-ben

Tétényi bétermd

A ‘Burbank magonca’ fajta szabad beporzasabdl nyert magoncai koziil Brézik Sandor szelektélta.

Tétényi kedvenc

Brézik Sdndor nemesitette, a Bt 6 x Bt7 jelu torzsfak keresztezésével.

Tétényi keményhéji

A Bt 6 x Bt7 jelii fak keresztezésével Brézik Sandor 4llitotta eld.

Tétényi rekord

A ‘Budatétényi 6’ jelli fajtajelolt szabad megporz4si magoncaib6l Brézik Sdndor és Nagy Domonkosné szelektalta.

Szigetcsépi 58 A Kertészeti Egyetem szigetcsépi telepén, a ‘Didsdi félpapirhéji’ szabad megporzasbol nyert magoncai koziil Tamdssy
Istvdn és Pejovics Bogddn szelektdlta.

Szigetcsépi 55 A Kertészeti Egyetem szigetcsépi telepén, a ‘Burbank magonca’ szabad megporzasbol nyert magoncai koziil Tamassy
Istvan és Pejovics Bogdan szelektilta.

Szigetcsépi 92 A ‘Diésdi félpapirhéji’ szabad beporzasabdl nyert magoncok koziil Tamdssy Istvan és Pejovics Bogdan szelektélta.

Orids kagylo Gylijteményes fajta, tobb tipusa is ismert.

Supernova Ontermékenyiil§ olasz fajta, feltehetéen a ‘Fascionello’ fajtabol rontgensugarzassal nyert muténs (R6ma)

Falsa Barese

Ismeretlen eredetii, ontermékenyiild olasz fajta (Apulia)

Filippo Ceo

Ismeretlen eredetii, ontermékenyiil6 olasz fajta, (Apilia)

Tuono

Ismeretlen eredetii, ontermékenyiild olasz fajta, (Apulia)

Genco

Ismeretlen eredetii, ontermékenyiild olasz fajta, (Apulia)

Al

A2

A6

A25

A26

A27

A30

A32

A36

A40

A41

Torokorszagban a Van té Akdamar nevii szigetén vadon €16 egyedek

B1

B3

BS

B6

Torokorszagban az Erzurum régié északi részén fekvd Bademli kozségben vadon €16 egyedek
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B7

BI13

BI18

B20

B24

B30

B31

Torokorszdgban az Erzurum régié északi részén fekvé Bademli kozségben vadon €16 egyedek

C.431

C.446

C.449

C.471

1/117

2/3

2/78

3/48

3/58

4/45

Alanymag-termd fak Ceglédrol

11

SA4

A10

K4

T3

Sf1

AKI11

192

B4

SA7

8

A Foldkozi-tenger marokkoéi partvidékén vadon €16 egyedek

Mission

‘Languedoc szabad megporzas (?)

Thompson

‘Nonpareil” x ‘Mission’ (?)

Nonpareil

Kalifornidban 1879-ben szelektalt magonc, f6 drufajta, ‘Languedoc’ szabad megporzds (?)
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Monterey

‘Nonpareil’ x ‘Mission’

Ne plus ultra

Kalifornidban 1879-ben szelektalt magonc, ‘Languedoc’ szabad megporzds (?)

Monor 1-1

Monor 2/1

Monor 3/1

1d6s fak Monoron

Prunus arabica (Olivier) Meikle

Prunus tenella (L.) Batsch

Prunus webbii (Spach) Vierh.

Vad fajok
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4.2. DNS-kivonas
A genomi DNS-t fiatal levelekbdl a DNeasy Plant Mini Kittel vontuk ki (Qiagen, Hilden,

Németorszag).

4.3. PCR-analizis

A mikroszatellitrégiok amplifikdldsdhoz 10 primerpéart hasznéltunk, melyet kiilonb6zd
Prunus fajokbdl fejlesztettek ki (3. tablazat). A PCR-t PTC 200 (MJ Research, Quebec, Kanada)
tipusu késziilékben végeztiik a primerekhez kozolt, eltérd protokollok alapjan. A PCR-hez kb. 25 ng
DNS-t hasznéltunk 25 pl végtérfogatban. Az 1 x PCR puffer (Fermentas-Thermo Scientific,
Burlington, Kanada) 10 mM Tris-HCI (pH 8,3), és 2,5 mM MgCl,, 2 mM dNTP, 0,4 uM az adott

primerekbdl és 0,625 U Tag DNS-polimerdz (Fermentas-Thermo Scientific, Burlington, Kanada).

3. tablazat A vizsgélatokhoz felhaszndlt kiilonb6zd primerek adatai

SSR-l6kusz | Faj Referencia Primerkotédési
hémérséklet (°C)
EPDCU 5100 | mandula Howad és mts., 2005 57
CPSCT 021 | japdn szilva | Mnejja és mts., 2004 46
BPPCT 025 Oszibarack | Dirlewanger és mts., 2002 57
CPPCT 044 | Oszibarack | Aranzana és mts., 2002. 58
UDP 96005 Oszibarack | Cipriani és mts., 1999 57
CPDCTO025 | mandula Mnejja és mts., 2005 62
EPDCU 3083 | mandula Howad és mts., 2005 57
BPPCT 038 | dszibarack | Dirlewanger és mts., 2002 57
BPTCTO007 Oszibarack | Dirlewanger és mits., 2002 57
BPPCT 001 | dszibarack | Dirlewanger és mts., 2002 57

4.4. Fragmentumméretek meghatarozasa

A PCR sikerességét agar6z gélelektroforézissel ellendriztiik. A PCR-termékeket 2 %-os
TAE agaréz gélben valasztottuk szét (1 h 80 V) és etidium-bromidos festéssel, UV-fénnyel
atvilagitva tettiik lathatéva, 1-kb + DNS-markert (Promega, Mannheim, Németorszag) hasznaltunk.

A PCR-fragmentumok méretének meghatirozasa ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied
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Biosystems, Foster City, Kalifornia, USA) automata DNS-szekvenatorral tortént, amihez az 5’
végen fluoreszcensen jelolt forward primereket hasznéltunk a PCR sordn. A kapott adatokat az ABI

Peak Scanner 1.0 programmal (Applied Biosystems, Foster City, Kalifornia, USA) elemeztiik.

4.5. Bioinformatikai elemzések

A vizsgalatokbdl nyert adatok alapjan a kovetkezd paramétereket szamoltuk ki:
l6kuszonkénti allélszdm, varhatd heterozigdtasag (He = 1—Zpi2, ahol p; az 1. allél gyakorisdga) (Nei,
1978), megfigyelt heterozigétasdg (H,, a heterozigdta genotipusok szdma osztva az Osszes
genotipus szdmadval), fixdciés index (Fst = 1-H/H.) (Wright, 1965) és géndramlas (N,) (Nei,
1978). A csoportatlag (UPGMA) klaszteranalizist a Popgene 1.32 (http://www.ualberta.ca/_fyeh/)
programmal végeztiik. A dendrogramot a TREEVIEW programmal készitettiik (Page, 1996).
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5. EREDMENYEK ES MEGVITATASUK

5.1. Mikroszatellit-polimorfizmus és a heterozigétasag mértéke

A kutatdsunkhoz haszndlt tiz primerpart eredetileg kiilonboz6 Prunus fajokra tervezték,
Oszibarack, japanszilva és mandula genomokbdl (3. tdblazat, Anyag és mddszer). A tiz primerbdl 9
sikeres PCR-amplifikaciét eredményezett, egy primerrel nem minden esetben volt megfelelé6 PCR-
termék (BPPCT 001, Oszibarack). Mindez a primerek &ltal amplifikalt mikroszatellit régiok
alcsalddon beliili konzervéltsagat jelzi, amit csonthéjas gylimolcsok esetében mar szdmos esetben
igazoltak (Folta és Gardiner, 2009). A kilenc primerparral nyert fragmentumok agaréz
gélelektroforézis sordn nem adtak Osszetett (komplex) mintdzatot, igy meghatdroztattuk az
amplifikdlt fragmentumok pontos méretét. Eredményeink igazoltdk, hogy a nagyobb felbontd
képességli vizsgalat elengedhetetleniil fontos az eredmények helyes értékeléséhez, hiszen tobb
I6kusz esetében is 1-2 bp-os kiillonbség jelentkezett az egyes allélok méretében. Az allélokat a
kapillaris elektroforézissel miikodé automata szekvendld késziilék hasznalatiaval egyértelmiien meg
lehetett kiilonboztetni.

Minden egyes l6kusz polimorf volt. Minden egyedben valamennyi primerpar hasznalataval
kettd vagy egy allélt detektaltunk, az egy allélt hordozd genotipusokat homozigétanak tekintettiik.
A 4. tdblazat a vizsgalt 16kuszok variabilitasat jellemz6 paramétereket mutatja be. A 9 16kuszban
Osszesen 149 allélt detektdltunk, ez atlagban 16,56 allél 16kuszonként. Hasonld érték, 17,2
lokuszonkénti 4tlagos allélszam jellemezte a Ferndndez i Marti és mts. (2009) altal vizsgalt
novényanyagot is, amelyben 93 genotipust vizsgiltak 19 SSR-primerrel. A mintdk kozott 63
kiilonboz6 foldrajzi régidkbdl és nemesitési programokbdl szdrmazé spanyol fajta és nemesitési

alapanyag, valamint kiilfoldi fajtak szerepeltek.
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4. tablazat A kisérletben felhasznalt 9 primerre jellemzo adatok, az allélok hossza, szdma és a 16kuszok variabilitdsanak paraméterei a teljes
mintapopuldcién

Lokusz Faj Meéret- Allélok Effektiv Megfigyelt Elméletileg vart Wright-  Géndramlas
tartomdny  szdma allélok heterozigdtasig  heterozigétasag féle (Nm)
(bp) szama (N.) (H,) (H.) fixacids
index (FST)
EPDCU 5100  P. dulcis 161-173 4 1,24 0,20 0,20 0,50 0,25
CPSCT 021 P. salicina  123-173 18 6,91 0,77 0,86 0,55 0,21
BPPCT 025 P. persica  155-198 16 8,75 0,82 0,89 0,53 0,22
CPPCT 044 P. persica  160-230 17 5,28 0,63 0,81 0,61 0,16
UDP 96005 P. persica  86-136 17 8,32 0,70 0,88 0,60 0,17
CPDCTO025 P. dulcis 158-198 16 8,99 0,76 0,89 0,57 0,19
EPDCU 3083  P. dulcis 116-160 20 6,67 0,72 0,85 0,58 0,18
BPPCT 038 P. persica  100-150 20 10,12 0,76 0,91 0,58 0,18
BPTCTO007 P. persica  123-166 21 10,43 0,68 0,91 0,62 0,15
Atlag 16,56 7,41 0,67 0,80 0,58 0,18

Sz06rds 5,05 2,85 0,19 0,23




Vizsgalatunkban a l6kuszonkénti allélszam 4 és 21 kozott mozgott. Az allélok mérete 86 és
230 bp kozott valtozott. A legnagyobb allélszdm (21) az Oszibarack genombdl ismert BPTCT007
l6kuszt jellemezte, ez Ferndndez i Marti és mts. (2009) vizsgdlatdban 16 allélt adott, melyek mérete
125-162 bp volt, mig a mi mintapopuldcionkban 123-166 bp kozott valtozott. A legkevesebb
allélszam (4) az EPDCU 5100, mandula genombdl izoldlt 16kuszt jellemezte, ami pontosan
megegyezett a Ferndndez i Marti és mts. (2009) vizsgalatdban e 16kuszban kimutatott allélszammal.
Az allélméretek azonban valamelyest eltérnek: a mi eredményeink alapjan 161-173 bp, szemben a
kordabban meghatéarozott 171-177 bp mérettartomannyal. A legnagyobb mérettartomanybeli eltérést
az UDP 96005 16kusz eredményei adtak: a vizsgalatainkban 86—136 bp, ami Ferndndez i Marti és
mts. (2009) munkdjaban 123-175 bp volt. A Shannon-féle diverzitds index jol hasznalhat6 a
kiilonbozd teriiletekre jellemzd variabilitds Osszevetésére (Khan, 2006). A 2,16 1 érték nagy
genetikai variabilitdsra utal, ahogyan az egy onmeddo6 faj esetében varhatd. A diverzitds index a
magyarorszagi mintakor esetében volt a legnagyobb, ami Osszefiigg azzal is, hogy e teriiletrdl
vizsgéltuk a legnagyobb mintaszdmot.

Az 6sszes 16kusz atlagdban a vart heterozigétasiag (H.) mértéke 0,80 volt (4. tablazat). A H,
értékek az EPDCUS100 16kusz esetében megallapitott 0,20, valamint a BPPCT038 és BPTCTO007
lokuszok esetében jellemz6 0,91 sz€ls6 értékek kozott fordultak eld. A megfigyelt heterozigétasag
(H,) 0,20 és 0,82 kozott valtozott, a 16kuszok atlaga 0,67 volt. A H, mértéke spanyol fajtak esetén
0,72 volt (Fernandez i Marti és mts., 2009) kinai fajtdk esetén 0,69 (Xie és mts., 2006), mig az
egyesiilt dllamokbeli és mediterran fajtdknal 0,59 (Martinez-Gémez és mts., 2003) volt korabbi
vizsgélatok alapjan, amihez sajat eredményiink is nagyon hasonlé értéket mutat.

A Wright-féle fixacios index (Fst), amely a megfigyelt heterozigotasigot (H,)
Osszehasonlitja az elméletileg vart heterozigdtasdggal (H.), ezzel kifejezve az allélikus fixacid
mértékét, 0,50 és 0,62 értékek kozott mozgott a vizsgalt 16kuszok esetében. Az index atlagos értéke
Fs1=0,58 volt, ami nagyon jelentds mértékil genetikai differencialédasra utal (Hartl és Clark, 1997),
és ennek megfeleléen viszonylag kicsi génaramlasi értéket.

Vizsgalataink sordn a genetikai véltozékonysdgot jellemz0 paramétereket meghataroztuk a
teljes mintakorre (97 fajta illetve genotipus) vonatkozdan, valamint a szdrmazasi hely alcsoportokba
(Kirigizisztan, Torokorszag, Magyarorszdg, Marokké és USA) vagy termékenyiilési fenotipus

alapjan (6ntermékenyiild) alcsoportokba sorolt fajtak korére is.
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5. tablazat A teljes mintakor és a foldrajzi teriiletekre elkiiloniilten jellemzé SSR-adatok

Foldrajzi csoportok Kirgizisztan Torokorszdg Magyarorszdg Marokké ~ USA Ontermékenyiildk Teljes
Allélok szdma 3,89 7,78 9,67 7,44 4,22 3,56 16,56
Effektiv allélok szdma 2,79 4,64 4,80 4,66 2,97 2,66 7,41
(Ne)

Shannon-index 1,11 1,58 1,72 1,63 1,15 1,02 2,16
Megfigyelt 0,60 0,68 0,69 0,71 0,65 0,53 0,67
heterozigotasag (H,)

Elméletileg vart 0,64 0,72 0,74 0,75 0,65 0,61 0,80
heterozigdtasag (H.)

Wright-féle fixacids 0,50 0,52 0,52 0,51 0,45 0,52 0,58
index (Fst)

Géndramlas (Np,) 0,25 0,23 0,23 0,24 0,30 0,23 0,18
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A legtobb allélt (9,67) a magyar manduldkban mutattuk ki a vizsglt I6kuszok tobbségében
(5. tablazat). Ez nem meglepd, mert ezekbdl a mintdkbdl volt a legtdbb (37 minta), és tobb teriiletrdl
(Cegléd, Monor, Gellérthegy, Tétény), kiilonféle fenotipusa (pl. édes és keserli magbelil), eltérd
hasznositdsi (alany vagy magtermd fak) és eredetii (régi felhagyott lltetvények féi, szelektalt
tajfajtak, nemesitési programokbdl szarmazé arufajtdk) genotipusokat gytijtéttiink. A legkevesebb
allélt (3,89) a kirgizisztdni mintacsoport adta, ami varhat6 volt, hiszen ezek a novények mindossze
két mandulafa magoncait reprezentdljdk. A torokorszagi és marokkéi novények hasonld
allélszammal rendelkeznek (7,78 és 7,44), mindkét mintapopuldciét nagyobb foldrajzi teriiletrol
gyljtottik.

Az egyes csoportok kozotti leginkdbb szembeting eltérés az Ontermékenyiilé fajtakra
jellemzé megfigyelt heterozigdtasdg 0,53-as értéke, ami valamennyi tobbi csoport értékétdl joval
kisebb. Ahogyan az mas Prunus fajok esetében is ismert, az Ontermékenyiilés kialakuldsaval a
heterozigétasdg mértéke csokken (Haldsz és mts., 2010b). Tekintve, hogy a mandula esetében az
ontermékenyiilés viszonylag dj jelenség (alig néhdny évtizede vannak megfeleld mindségl
arufajtak), a beltenyésztésre utalo jeleket mindeziddig nem kozolt a szakirodalom. Vizsgdlatunk
alapjdn azonban feltehetd, hogy az apuliai régidban kialakult ontermékenyiild fajtdk evolicidja
soran azonos vagy kozel rokon genotipusok keresztezodése is bekovetkezett, aminek els6 jeleként
érthetd az e fajtakorre jellemz6 megfigyelt variabilitdis enyhe mértékii csokkenése. Az
ontermékenyiild olasz fajtdk kisebb allélszama (3,56) Osszefiigg a heterozigdtasag korlatozottabb
mértékével. A vizsgalt mandulak kozott az olasz fajtak kivételével nem taldlhatok ontermékenyiild

genotipusok (Halasz és mts., nem kozolt adatok).

5.2. A fajtak egymashoz viszonyitott genetikai tavolsaga

A kilenc SSR-marker adataib6l meghataroztuk a Nei-féle genetikai tavolsag adatokat (Nei,
1972), melyek alapjan a mandulagenotipusok genetikai rokonsdgianak megéllapitisahoz UPGMA
mobdszerrel dendrogramot szerkesztettiink (Popgene v.1.32 program). A 3. dbrdn bemutatott

dendrogram tobb csoportba rendezte a fajtakat.
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(Popgene v.1.32 program).
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A Prunus tenella vad faj kiilcsoportot alkotott, valamennyi egyéb mintatdl jelentds mértékii
genetikai tdvolsdg jellemezte. A P. fenella nagy genetikai tdvolsdga a vizsgdlt 94 mandula (Prunus
dulcis) genotipustdl érthetd, hiszen két kiillonb6z6 Prunus faj egyedeirdl van sz6. Ehhez hasonléan
lathato, hogy a P. webbi faj egyede is elkiiloniil a vizsgdlt fajtdk nagy részétdl. Figyelemre méltd
azonban, hogy a ‘Falsa Barese’, ‘Filippo Ceo’, ‘Tuono’ és ‘Genco’ mandulafajtdkhoz viszonylag
kozelebb helyezkedik el (2-es 4g), mint a tobbi (1-es dgon taldlhatd) fajtdhoz. Ezek a fajtdk két
paraméterben kiilonboznek valamennyi egyéb vizsglt fajtatol, egyrészt ontermékenyiil6k, masrészt
Olaszorszag apuliai régi6jabol szarmaznak. Godini (2002) hipotézise szerint az apiliai régidbdl
szelekcidéval kiemelt fajtdk Ontermékenyiilési képessége az oOntermékenyiild P. webbii fajbol
introgresszié utjan atkeriilt Sy-allélnak koszonhetd. Késobb a hipotézist ugy modositottak, hogy az
ontermékenyiilést okoz6 allél a P. dulcis fajon beliil alakult ki, és innen jutott t introgresszidval a
P. webbii fajba (Boskovic és mts., 2007). Mindkét hipotézisnek az az alapja, hogy a termesztett
mandula és az apuliai régiéban vadon él6 P. webbii egyedek egymdssal keresztezddhetnek
(Browicz és Zohary, 1996). Eredményeink a két faj kozott meglévd ivaros kapcsolatot meggydzden
tdmasztjdk ald, kimutatva, hogy a P. webbii genetikailag kozelebb 4ll az apuliai mandulafajtdkhoz,
mint barmelyik mds fajtdhoz.

Az 1. agon beliil tovabbi két 4g kiillonboztethetd meg, melyek koziil az 1.2 ag négy,
kiilonbozd foldrajzi eredetii egyedet foglal magaban. Az 1.1. 4g egyedei 11 csoportba sorolhatdk,
melyeket A-K jelekkel lattunk el (3. dbra). Az A csoport egy torok eredetii egyed kivételével
kizardlag kirgiz egyedeket tartalmazott. A csoport elkiiloniilésének feltehetéen legfontosabb oka,
hogy a vizsgélt egyedek egy id6s fa magoncpopulécidjat alkotjak, igy kozeli rokonsagban allnak.
Az egyetlen kirgiz minta (Kirgiz-18), mely az A csoporttdl jelent6s genetikai tdvolsdgot mutat (1.2
csoport). Ez az egyed a teriileten taldlhaté masik idds fa magonca, igy az el6z6 csoport tagjaival
feltehetéen nem all kapcsolatban.

Testvércsoportjadban (B) ugyanakkor kizarélag torok eredetli manduldk helyezkednek el,
tulnyomé tobbségében a Bademli régiobol szarmazd egyedek. Torokorszdg ezen teriiletén
emberemlékezet 6ta taldlhatok mandulafdk (Ercisli szébeli kozlése), errdl kapta nevét, melynek
magyar jelentése ,,mandulds kert”. Megfigyelhetd, hogy a csoporton belill a két akdamar-szigeti
egyed elkiiloniilé alcsoportot alkot. Feltiind tovabba, hogy a Bademli-24 egyed kivételével (1.2 4g)
valamennyi Bademli kornyékén €106, vizsgélt egyed ebbe a csoportba rendezddott.

A C és D testvércsoportokba elsdsorban magyar fajtdk/genotipusok tartoznak. Feltlind
azonban, hogy a kiilonboz6 teriiletekrdl szdrmazé egyedek nem alkotnak elkiiloniilé kladdokat; a
tétényi fajtak és idos fak, a ceglédi alany magtermd fak valamint a Szigetcsépi nevil fajtak, tovabba

a keserimagvu XIX. szdzadi mandulaalanyok (Gellérthegy jeli mintdk) keverten rendezddnek el.
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Eredményeink pontossdgat hiien tiikrozi, hogy a ‘Tétényi kedvenc’ és “Tétényi keményhéji’ fajtak
egymdshoz kozel taldlhatok a C csoporton beliil, mig a “Tétényi bétermd’ a D csoportban taldlhato.
A ‘Tétényi kedvenc’ és “Tétényi keményhéju’ fajtdk ugyanazon sziild novényektdl, a Budatétényi 6
x Budatétényi 7 jelli torzsfak keresztez€ésébdl szarmaznak, ezzel szemben a “Tétényi botermd’ fajtat
a ‘Burbank magonca’ nevii fajta szabad megporzasabdl szarmazé magoncok koziil szelektalta
Brozik Séndor (Brozik, 1998). A ‘Szigetcsépi 55° szintén a ‘Burbank magonca’ fajta hibridje, ami e
két fajta azonos csoportbeli elhelyezkedését magyarazza (Brézik, 1998).

Erdekes megfigyelni, hogy a C csoportba tartozé “Szigetcsépi 58’ és ‘Szigetcsépi 92° fajtdk
milyen tdvol helyezkednek el a ‘Didsdi félpapirhéja’ fajtatol, jollehet nyilvantartott pedigréjiik
alapjan ennek leszarmazottai (Brézik és Apostol, 2003). Ezek alapjan feltételezhetd, hogy a
Genetika és Novénynemesités Tanszék régi mandulaiiltetvényében megtaldlt ‘Didsdi félpapirhéji’-
ként nyilvantartott fa nem volt fajtaazonos. Erdekes a ‘Szigetcsépi 58° és az ‘Eriane’ nevii fajta
hasonlé6 SSR-profilja. Tekintve, hogy az ‘Eriane’ francia fajtit ugyanabban az iiltetvényben
gyljtottiik, ahol kozel félszdz évvel kordbban a ‘Szigetcsépi 58 fajta szelekcidja megtortént
(Pejovics, 1968), elképzelhetd, hogy példaul pollenaddként részese a ‘Szigetcsépi 58’ pedigréjének.

A Tétényi-fennsik felhagyott iiltetvényeiben taldlhat6 egyedek nem egyeztek meg egyetlen
tétényi vagy mads vizsgalt régi magyar fajtaval, ugyanakkor mindig ezek kozelébe rendezddtek, igy
legalabb is tdvolabbi rokonsdguk bizonyitottnak latszik. Tekintettel arra, hogy sok esetben a ceglédi
alanymag-termd fakhoz kozel helyezkedtek el, az is elképzelhetd, hogy a Tétényi-fennsik felhagyott
tiltetvényeiben taldlt idos fak az egykori iiltetvény alanyai voltak.

Az E csoportban kizardlag a torokorszagi Van-t6 Akdamar szigetén €16 egyedek talalhatok
meg. Ezek nagy részének genotipusa alig mutat eltérést egymastdl, ami 6nmeddd ndvények esetén
legvaldsziniibb médon az alapité hatdssal magyardzhat6, mely a kultirndvények evolicidja
szempontjabdl is ismert jelenség (Ladzinsky, 1984). Akdamar szigetére valamikor feltehet6en
mindodssze néhany egyed (mag) keriilhetett, €s a ma a szigeten €16 fak ezek leszarmazottai. A tobb
kilométeres tengersav valdsziniileg a megporzé rovarok atjutdsat sem teszi lehetové, igy a foldrajzi
izolacié miatt a populdciot a mai napig véltozatlanul kis genetikai variabilitas jellemzi.

A csoportok koziil kiilonosen érdekes az F jelli, mely egy olasz fajtit és hirom, Monor
kornyékén taldlt idos fat tartalmaz. Ezek kozelebbi/tivolabbi rokonsdgidnak magyardzata nem
ismert.

Az eddig ismertetett csoportoktdl viszonylag nagy genetikai tdvolsdgra helyezkednek el a G
és H csoportok. A G csoport elsdsorban a hires amerikai arufajtdkat tomoriti, ami nem meglepd,
hiszen a ‘Mission’, a ‘Nonpareil’ és a ‘Ne plus ultra’ fajok feltehetéen mind a ‘Languedoc’ fajta

szabad megporzasabdl szarmazd magoncok, amit kozos csoportba rendezddésiik is alatamaszt. A
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‘Monterey’ fajta a ‘Nonpareil” x ‘Mission’ keresztezésével jott létre, amit aldtdmaszt, hogy
dendrogramunkon a két fajta kozott helyezkedik el. A “Thompson’ esetében ugyanezt a szarmazast
val6szintsitették, elsOsorban az 6nmedddséget meghatdrozé genotipus alapjan (Kester és mts.,
1994). Késébb SSR vizsgalatokkal ezt a pedigrét megerdsitették (Dangl €s mts., 2009), a mi
eredményeink tovabbi bizonyitékot adnak ehhez. Tavolabbi rokonsdgot mutat a G csoporton beliil
az USA fajtakhoz egy marokkoi és egy magyar genotipus is.

A marokkoi genotipushoz legkdzelebb a P. arabica faj éll. Igen érdekes, hogy ez a faj nem
kiiloniil el élesen (kiilcsoport) a P. dulcis fajtaktél, mint a P. fenella. A P. arabica az Eszak-
Afrikatél tivol esé Kozel-Keleten honos novény. Erdekes azonban szamitisba venni, hogy a faj a
félsivatagos koriilmények kozott is eléfordul (Browicz és Zohary, 1996), mely adapticids képesség
Marokko vidékein is jelentds elonyt adhatna e fajnak. A foniciaiak kozel 2500 évvel ezeldtt szdimos
gylimolcs terjesztésében részt vettek. A kozelmiltban a Genetika és Novénynemesités Tanszék
munkatdrsai marokkdi kollégdikkal egyiittmiikddve a kajszi ilyen irdnyud terjedését aldtdmasztod
adatok birtokdba jutottak (Haldsz szdébeli kozlése), amit eredményeink a mandula esetére is
kiterjeszthetnek. Pejovics (1968) is tett emlitést arra vonatkozéan, hogy a fOniciaiak a Kozel-
Keletrél mandulét széllitottak a Foldkozi-tenger partvidékén taldlhatd orszdgokba. Ilyen médon a P.
arabica is eljuthatott Marokkéba, ahol keresztezddhetett Marokkd északi részén kivadulva €16 mas
eur6pai mandulafajtdkkal. Ennek részletesebb vizsgdlata érdekes eredményekhez vezethet a
jovoben.

A ‘Supernova’ jelenléte ebben a csoportban (a csoport minden tagjaval jelentds genetikai
tavolsagot mutat) azért érdekes, mert eredeti feltételezett pedigréjét (2. tablazat) egy késobbi
vizsgélat eredményeként moddositani javasoltdk (Marchese és mts., 2008). A szerzok dgy talaltdk,
hogy val6jdban azonos a ‘Tuono’ fajtival. Ha a vizsgalt egyedek fajtaazonosak voltak, ami
valészinlinek l4tszik, mert a mintdkat a Romai Gyiimolcskutaté Intézet bocsatotta rendelkezésiinkre,
ugy eredményeink nem igazoljak a ‘Tuono’ fajtaval val6 azonossagot.

Az I csoport kiilonb6z6 foldrajzi eredetii egyedeket foglal magaban (kirgiz, magyar, ukran
és észak-afrikai). Ilyen mdédon sajnos az ‘Afrnitsplates’ fajta eredetére vonatkozdan sem kaptunk
hasznélhat6 informdciét. A J csoportban kizdrélag magyar, de Magyarorszag teriiletén beliil tobb
régidba tartozé fajta/egyed taldlhatd, ahogyan a K csoportban is. Az utébbi csoportban marokkéi és
ukran fajtdk is taldlhatok. Ezek kozott a viszonylag tdvolabbi genetikai kapcsolat magyardzata nem
ismert.

Végezetiil megdallapithatd, hogy a dendrogramon bizonyos f6ldrajzi eredetli (pl. kirgiz,
torok, észak-amerikai) egyedek jol elkiiloniilé csoportokat alkotnak. Ezen esetekben a genetikai

kapcsolat vagy a populacié kozos allélkészletére utal (pl. a torok egyedek) vagy a nemesitési
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programok kozos kiindulé egyedeire (pl. észak-amerikai fajtdk). A modern nemesitési
programokban a genetikai variabilitds erre visszavezethetd csokkenését mar kordbban igazoltdk
(Lansari és mts., 1994).

Erdekes, hogy a két vizsgilt torok populdcié legtobb egyede egymistél jol elkiiloniild
kladokat alkotott. Ebben egyrészt szerepe lehet az akdamari populdcié mar emlitett sziik
allélkészletének, illetve annak, hogy Bademli térségében a vadon é16 manduldk a P. webbii fajjal
hibridizdlédhatnak. Ezek S-genotipusaban tobb P. webbii allélt is kimutattak a tanszék munkatéarsai
(Halasz, személyes kozlés). Felmeriil a kérdés, hogy ez esetben a vizsgalatban szerepl6 P. webbii
miért nem keriilt kozelebb a Bademli egyedeket tomoritd csoporthoz? Ennek nyilvanvalé oka, hogy
a vizsgalt P. webbii az apuliai régiébdl szarmazik, ami szintén jelentds genetikai eltérést mutathat a
kelet-anatéliai P. webbii egyedektdl. Ennek tisztizdsdhoz a térség P. webbii populicidjanak
vizsgélatara lenne sziikség.

A magyar fajtdk C és D csoportja, valamint az I, J és a K csoport tagjait egymashoz képest
jelentds mértékii genetikai eltérés jellemzi. Ennek oka azért nem tisztdzhat6 jelenleg, mert mindkét
dgon megtaldlhaté valamennyi teriiletre (Tétény, Cegléd, Gellérthegy) jellemz6 egyed. Tovébbi
I6kuszok vizsgdlata esetleg megerdsitheti vagy kétségbe vonhatja ezt a jelentds mértékii
elkiiloniilést. A Gellérthegyen €l6, keseri magvd alanyként a XIX. szdzadban hasznalt fak
leszdrmazottjai (Rapaics, 1932) mutattdk a legkevésbé klad-specifikus elrendezddést, tagjai
megtaldlhatok voltak hat csoportban (C, G, I, J, K csoportok, illetve az 1.2. 4g). Ezen csoportok fele
jellemzben magyar fajtakat tomoritett, mig a tobbi csoport esetében vagy a hasonlésiag viszonylag
csekély mértéke (G), és/vagy a csoportok rendkiviil vegyes elrendezése (I é€s 1.2 4g) miatt nem
értékelendd til ez az elrendez6dés. . Ahogyan a keserli magvisag esetében, Uigy mds fenotipusos

tulajdonsagok (példaul héjkeménység) alapjan sem rendezddtek az egyedek 6nall6 csoportokba.

Végeredményben megéllapithaté, hogy a manduldt Kozép-Azsiatél az Egyesiilt Allamokig
nagy genetikai variabilitds jellemzi. A modern nemesitési programokban preferdlt genotipusok
célzott haszndlatdval, illetve természetes koriilmények kozott (pl. foldrajzi izol4cid hatdsara)
lathatok a genetikai variabilitds csokkenésének jelei. A genetikai véltozékonysdg azonban mégsem
mutat olyan mértékii, a domesztikdciénak tulajdonithatd, negativ irdnyud valtozast, mint mas fajok
(példaul kajszi, 6szibarack) esetében. Ebben szerepe van a mas fajokkal (P. webbii, P. orientalis,
esetleg P. arabica) tortént fajkeresztez0dés (introgresszid) jelenségének is. Ilyen folyamatok
vezetnek az eltérd foldrajzi kdrnyezetben €16 populacidk differencidléddsahoz, elkiiloniiléséhez.

A misik jelentds ok, hogy a genetikai variabilitds lesziikiilése minden csonthéjas faj

esetében a heterozigdtasig mértékének csokkenésével jart egyiitt, ami az Ontermékenyiilés
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kialakuldsa utdn kovetkezett be. Mandula esetében az dntermékenyiilés viszonylag dj jelenség, de
mar kimutathaté volt az Ontermékenyiild fajtdk heterozigdtasiganak kismértékii csokkenése.
Mindez a nemesitési programok gyakorlatdval egyiitt a termesztett mandula genetikai variabilitdsara
a jovOben redlis veszélyt jelent. Eredményeink felhivjdk a figyelmet arra is, hogy a gylimolcsfak
genetikai alapjainak forméldsa terén a termékenyiilési fenotipus megvéltozdsa kiemelkedd

jelentdségii.
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6. OSSZEFOGLALAS

Tobb gytimolestermd fa esetében igazolodott, hogy a géncentrum felé kozelitve egyre
jelentdsebb a fajra jellemzd genetikai variabilitds. Munkdm célja volt annak foltérképezése, hogy
mandula [P. dulcis (Mill.) D. A. Webb.] esetében is bizonyithat6-e ez a tétel, illetve milyen
folyamatok befolydsoljdk a mandula genetikai véaltozékonysagat. A kiilonb6z6 foldrajzi régidkbol
szdrmaz6 manduldk polimorfizmusdnak vizsgélata a faj kultdrevolicids torténetére vonatkozdan
értékes informacidkkal szolgalhat.

A vizsgilatokhoz mikroszatellit (SSR) markereket hasznaltunk, 6sszesen 10, manduldra
vagy mdas Prunus fajra kidolgozott primerparral. A vizsgalt mintakdr magyarorszagi, torok,
marokkéi, kirgiz, kaliforniai és olasz eredetii ontermékenyiild mandula genotipusokat (fajtak,
felhagyott {iiltetvény teriiletén €16 fak, hajdani iiltetvény alanyfdi és természetes populdcidk
egyedei), tovabba harom vad fajt tartalmazott, Osszesen 97 mintit. A PCR-fragmentumok
méretének meghatidrozdsa automata DNS-szekvendtorral tortént, az adatok kiértékeléséhez a
Popgene 1.32 és a TREEVIEW programokat hasznéltuk.

A tiz primerbdl 9 sikeres PCR-amplifikédciot eredményezett. A 9 I6kuszban 6sszesen 149
allélt detektaltunk, ez atlagban 16,56 allél 16kuszonként. Vizsgdlatunkban a 16kuszonkénti allélszam
4 és 21 kozott mozgott. Az allélok mérete 86 és 230 bp kozott véltozott. A legnagyobb allélszam
(21) az Oszibarack genombdl ismert BPTCTO007 16kuszt, a legkisebb allélszam (4) az EPDCU 5100,
mandula genombdl izoldlt 16kuszt jellemezte. A Shannon-féle diverzitds index nagy genetikai
variabilitdsra utalt. A megfigyelt heterozigétasag (H,) a 16kuszok atlagaban 0,67 volt, ami hasonlé a
mads vizsgalatok esetében spanyol, kinai és kaliforniai fajtak esetében meghatarozott értékekhez. A
Wright-féle fixacios index (Fst), atlagos értéke 0,58 volt, ami jelentés mértékil genetikai
differencidléddsra utal.

A szarmazasi hely alapjan alkotott alcsoportok kozott a legjelentOsebb kiilonbség az
ontermékenyiil6 mandulafajtdk kisebb allélszdma és megfigyelt heterozigétasidg értéke volt.
Vizsgalatunk alapjan feltehetd, hogy az olaszorszagi apuliai régiéban kialakult 6ntermékenyiild
fajtak evoldcidja sordn azonos vagy kozeli rokon genotipusok keresztezOdése is bekovetkezett,
aminek elsd jelei mdr l4thatok a variabilitds kismértékli csokkenésében. A kaliforniai fajtdk kisebb
allélszdma a modern nemesitési programok hatdsat mutatja.

Meghatdroztuk a  Nei-féle genetikai tdvolsdg adatokat, melyek alapjdn a

mandulagenotipusok rokonsdgdnak megdallapitisthoz UPGMA moddszerrel dendrogramot
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szerkesztettiink. A dendrogramon bizonyos foldrajzi eredetli (pl. kirgiz, torok, észak-amerikai)
egyedek jol elkiiloniilé csoportokat alkotnak, ugyanakkor fenotipusos tulajdonsdgok (pl. keserii
magvisdg, héjkeménység) alapjan nem rendezddtek az egyedek 6nall6 csoportokba.

A magyar fajtdk néhédny csoportjit egymdshoz képest jelentds mértékii genetikai eltérés
jellemzi. Ennek tisztazasahoz tovabbi vizsgdlatok sziikségesek, de munkank sordn tobb fajta ismert
pedigréjét sikeriilt megerdsiteni. Az Akdamar szigetén €16 egyedek nagy részének genotipusa alig
mutat egymastol eltérést, ami onmeddd novények esetén legvaldsziniibb médon az alapité hatdssal
és ez esetben a foldrajzi izoldciéval magyardzhaté. Erdekes, hogy a mdsik torokorszagi
mandulapopuldcié (Bademli) legtébb egyede az akdamari manduldktdl jol elkiiloniilé csoportot
alkotott. Ebben egyrészt szerepe lehet az akdamari populacié sziik allélkészletének, illetve annak,
hogy Bademli térségében a vadon €16 mandulédk a P. webbii fajjal hibridizalédhatnak.

Végeredményben megéllapithaté, hogy a manduldt Kozép-Azsiatél az Egyesiilt Allamokig
nagy genetikai variabilitds jellemzi. A modern nemesitési programokban preferdlt genotipusok
célzott haszndlatdval, illetve természetes koriilmények kozott (pl. foldrajzi izol4cié hatdséra)
lathatok a genetikai variabilitds csokkenésének jelei. A genetikai véltozékonysdg azonban mégsem
mutat olyan mértékii, a domesztikdciénak tulajdonithatd, negativ irdnyud véltozast, mint mds fajok
(példaul kajszi, 6szibarack) esetében. Ebben szerepe van a vad fajokkal (P. webbii, P. orientalis,
esetleg P. arabica) torténd fajkeresztezddés (introgresszid) jelenségének is. Ilyen folyamatok
vezetnek az eltérd foldrajzi kornyezetben €16 populacidk differencidlédasahoz, elkiiloniiléséhez.

A masik jelentés ok, hogy a genetikai variabilitds lesziikiilése minden csonthéjas faj
esetében a heterozigdtasig mértékének csokkenésével jart egyiitt, ami az Ontermékenyiilés
kialakuldsa utdn kovetkezett be. Mandula esetében az ontermékenyiilés viszonylag Uj jelenség, de
mar kimutathat6 volt az Ontermékenyiild fajtdk heterozigdtasiganak kismért€kii csokkenése.
Mindez a nemesitési programok gyakorlataval egyiitt a termesztett mandula genetikai variabilitasara
a jovoben redlis veszélyt jelent. Eredményeink felhivjdk a figyelmet arra is, hogy a gyiimolcsfak
genetikai alapjainak forméldsa terén a termékenyiilési fenotipus megvéltozdsa kiemelkedd

jelentdségii.
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