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A poliploid kikény (Prunus spinosa L. (2n = 4x)), a Prunus insititia Jusl. {2n = 6x} 65 az europai szilva (Prunus
domestica L. (2n = 6x)) jelentts genetikai potencialt képviselnek Kzép-Eurdpaban, ezéltal igen értékes alap-
anyagnak szamitanak a kiinb628 nemesitési programokban. Mikroszateliit (SSR) markerek segitségével
jellemeztiik 17 kdkeny, kokényszilva &s tovabbi 18 eurdpai szilva téjfajta genetikai variabilitasat &3 megkdldn-
biztethetdséget, illetve filogenetikai kapcsolatat, mivel a vizsgalt genotipusok genstikai hatterére vonatkozo-
an semmilyen molekularis vizsgatat nem toriént korabban, Diploid Prunus-fajok jellemzésére fervezett, 6t S5R
primert alkatmaziunk. Mind az 5 16kusz polimerfnak bizonyuit, sszesen 122 allélt mutattunk ki. £z allagosan
24.4 allélt jelent lokuszonként. A legnagyobb altélszamot (33) a CPSCT021 és CPDCT044 1bkuszakon Alla-
pitottuk meg, mig a legkisebbet (3) a BPPCT037 10kusz mutatta. A filogenetikai vizsgélat és a PCA analizis
sorén kapott eredmények alapian megallapithatd, hogy a kokeny és kokényszilva genotipusokat és az eu-
ropai szilva tifajtakat jelentds mértékl genetikai variabilitas jellemzi. Az eredmények mind gyakoriati, mind
kultGrevoliicids szempontbdl ériékes informéciot adtak, és fovabbi vizsgatafok fontos alapjét képezik.

[l BEVEZETES £S IRODALMI ATTEKINTES

Félszaznal 1obb vad gylimélesfaj honos a Karpat-medencében, kozdttilk a kdkény, a cseresznyeszilva és az europai
sziiva is, amit archeohotanikat eletek tamasztanak ala. A kdkény {Prunus spinosa ..} a Rosales renden belill a
Rosaceae csaladba, a Prunoideae alcsaladba és a Prunus nemzetségbe tariozd vadgyiimdles. Eurbpaban dshonos
faj, mely az egész vildgot meghdditotta a sarkkéedk és I2land kivételével. Allotetraploid (2n = 4x = 32), dnmedds faj
(REYNDERS-ALOISE és GRELLET, 1994; NUNES et al., 2006).

Feltélelozések szerint a kikény a termesziett szilvanak (Prunus domesfica L.) az egyik Ose lehet {CRANE és
LAWRENCE, 1934). Egy korabhi elmélet szerint, szabadfokii keresztezési kisérletek alapjan a tetraploid kikény
és a diploid cseresznyeszilva (Prunus cerasifera Ehrh., 2n = 2x = 16) spontén hibridizacijaval alakulhatott ki az
allohexaploid szilva (2n = 6x = 48) ma ismeri formaja (RYBIN, 1936}, Tovabbi vélemények azonban {SALESSES,
1975) nem tarijak elfogadhatonak a kokény szlidpartnerként vald elismerését. Eqy masik elmélet az eurdpai sziiva
allopoliploid szarmazasat céfolja, mely szerint egyedlli 6se a P cerasifera 2x, 4x, vagy 6x kromoszémaszammal
rendelkezd valiozata lehet (ZOHARY, 1992). lgy a szilva eredste mindmaig nem tisztazott teljesen, de az eurdpai
fajok kbzds 6se bizonyosan Kelet-Azsiabol szarmazik (CHIN et al,, 2014). Termesziése azonban csaknem 5000 évre
nytlik vissza (TOTH és SURANYI, 1980). A szilva atapfajai {kikény, cseresznyeszilva) és néhany europai szilva-
és kbkényszilva-lipus honos hazankban. A nyirségi (Besziercei, Nemtudom), Duna-Tisza kdzi és a borsod: (Bodt,
Loszemii és Besztercel) termesztdtajak a legjelentdsebbek (OKALYY, 1954; MOHACSY, 1980; TOTH &s SURANYI,
1980; SURANYI, 2008); a Duna-Tisza-kézi, csongradi (Vérds szilva) és a békési (Vords szilva) termesztotaj kisebb
jetentdségli (TOTH és SURANYI, 1950; SURANYI, 2006a). A szilva hazankban taxonomiai és genatikai szempont-
bél igen valiozatos képet mutat, amely nagyrészt a kildnbdzd Prunus-faiok spontén hibridizaeidjanak kdszdnhetd,
raadasul a helyi ajfajtakat évszazadokon at magrél és sarird eqyarant szaporitottak. A tajfajiak fenntartisa nemesak
az agrobiodiverzitas ndvelését jelenti, hanem értékes nemesitési alapanyagként is szolgalhat, igy az ,on farm” gén-
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megdrzés nemcsak kulturalis, hanem gazdasagi szemponthét is fontos torekvés.

A hazénkban fellelhetd szilva tajfajtak genetikai hatterérdl eddig semmilyen informacid nem volt elérbetd, mi-
vel a genetikai vizsgalatokat a poliploid genom jelentésen megneheziti. A mikroszatellit markerezés (SSR: Simple
Sequence Repeat = egyszer(i szekvenciaismétiddés) egy PCR-technikan alapuld molekuléris markerezési modszer
(JACOB et al,, 1991). A mikroszalellitek a genomban tandem ismetiide DNS-szekvenciamotiviumok, melyek 2-5
bézispar méretilek lehetnek, altaldban a DNS nem-kbdoio régidiban. Az SSR-régidk biztositotta variabilitist szémos
Prunus-faindl felhasznaltak a fajtak azonositaséra, itelve az egyes fajok filogenetikai elemzésére, a fajtaeredet és
-azonossag igazolasara (HORVATH et al., 2011). Génbanki tételek atfogd vizsgalatara is SSR-markereket hasznattak
gorog (MERKQUROPQULOS et al,, 2016}, svéd és norvég (SEHIC et al., 2015}, tunéziai (TAMARZIZT et al,, 2015),
valamint horvat és szerb (KAZIJA et al.,, 2014) szilvagylijlemények esetében.

Célkitlizéseink kdzott szerepelt, hogy mikroszatellit markerek segitségével jellemezzik a kdkény, kokényszil
va &s eurdpai szilva tajfaitak genetikai variabilitasat &s megkiilinbbztethetdségét. Tovabba eredményeink a fajok
kultGrevaliicios kapesolataira vonatkozé informacidval is gazdagithatjak ismereteinket, &s adatokat adhatnak akar a
Prunus domestica régtta vitatolt eredetének tisztazasaban is.

I ANYAG ES MODSZER

A vizsgalatainkba 17 kdkény-, kdkényszilva-fajtajeldltet (10 P spinosa L., 4 P insititia L. és 3 P spinosa x P
domestica), illetve 18 eurdpai szilva i4jfajtat (P. domestica L.) vontunk be (1, 1ablazat).

A ndvények telies genomi DNS-tartaimat fiatal levelekbdi, illetve rigyekbél vontuk ki DNeasy Plant Mini
Kit (Qiagen, Hilden, Némelorszag) segitségevel, a gyarté utasitasait kovetve. A DNS-kivonatok mennyisegi
és mindségi paramétereit NanoDrop ND-1000 spektrofotométer (NanoDrop Technologies, Inc., Witmington,
DE, USA) készillekkei eliendriztik.

A mikroszatellit régiok amplifikalasahoz 5 primerpért hasznaltunk, amelyeket kiildnbozd Prunus-fajok
vizsgalatara terveztek (2. tablazat). A PCR-t PTC 200 (MJ Research, Quebec, Kanada) tipusd készi-
lékben végeztik a primerekhez kézdlt, eftérd protokellok alapjan. A PCR-reakcighoz koriilbelill 20-30 ng
DNS-t hasznaltunk 25 1 végtérfogatban, A 10 x DreamTag™ Green puffer (Fermentas, Szeged} KCl-ot
és (NH4)2804-0t is tartalmazott a Dream Tag™ DNS-polimeraz enzim (Fermentas) megfeleit miikodéséhez
sziikséges aranyban, A PCR-reakcidelegy végsd koncentracidja 4,5 mM MgClz, 0,2 mM dNTP, 0,2 pM az
adott primerekhdl és 0,75 U DreamTag™ DNS-polimeraz enzim volt.

APCR sikerességét agaroz gélelekiroforézissel ellendriztik. APCR-termékeket 1%-o0s TBE agarozgélben
valasztotiuk szét (30 pere, 80 V) és etidium-bromidos festéssel, UV-fénnyel atvilagitva tettitk lathatova, 1
kb+ DNS-markerl (Pramega, Mannheim, Németorszag) hasznaltunk. A PCR-fragmentumok méretének meg-
hatarozasa ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, Kalifornia, USA) automata
DNS-szekvenétorral tortént, amihez az 5’ végen fluoreszcensen jeldlt forward primereket hasznaltunk a PCR
sorédn. A kapott adatokat az ABI Peak Scanner 1.0 programmal {Applied Biosystems, Foster City, Kalifornia,
USA) etemeztiik.

A hierarchikus kiaszteranalizishez a fragmentumokat tartalmazé adatsort binaris forméba alakitottuk &t,
ahal minden egyes fragmentum jelenlétét 1, mig hianyat O jelzi. A binaris adatokbél a Jaccard-indexen ala-
puld genetikaitavolsag-matrix hasznalataval dendrogramot szerkesztettiink, és 1000 ismétléssel bootstrap
analizist végeztiink a PAST pragram (HAMMER et al., 2001} segitségével. A fékomponens-analizist (PCA)
szinten a PAST szoftverrel hajtottuk végre.

[l EREDMENYEK ES MEGVITATASUK
AZ SSR-LOKUSZ POLIMORFIZMUSA
Avizsgalat soran 5 primerpart hasznaltunk {2. tablazat), amelyeket kiildnbdzd Prunus-fajokra terveztek és

sikeresen alkalmaztak (DIRLEWANGER et al., 2002; MNEJJA et al., 2004; 2005). A tdbb Prunus-fajnal is
polimorfnak bizonyuld lokuszokat valasztotiuk ki a vizsgélatainkhoz. Az SSR-szakaszokat hatarold régidk
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GENOTIPUS VAGY FAJTANEV FAJ EREDET (TELEPULES, MEGYE VAGY ORSZAG}
Al P spinosa Apagy (Szaboles-Szatmar-Bereg megye)
a3 P insititia Berkesz (Szaboles-Szatmar-Bereg megye)
D2 P, spinosa Szeghalom {Békés megye)
D4 P, spinosa Mezdberény (Békés megye)
05 P spinosa Mezdberény (Békés megye}
A P spinosa x P. domestica Lovopetri (Szabolcs-Szatmar-Bereg megye)
L2 P spinosa x P domestica Lévéipetri {Szaboles-Szaimar-Bereg megye}
M P spinosa x P. domestica LovGpetri (Szaboles-Szatmar-Bereg megye)
5 B spincsa Lovipetri (Szaboles-Szatmar-Bereg megye)
82 £ spincsa Sérospatak (Borsod-Abati-Zemplén megye)
83 F spinasa Sarospatak (Borsod-Abadj-Zemplén megye)
83B P spincsa Sarospatak (Borsod-Abadi-Zemplén megye)
T1 P insitifia Mez6ladany {Borsod-Abaij-Zemplén megye)
T4 P insitifia Mezdladany {Borsod-Abalj-Zemplén megye)
Ut P spincsa Ujkenéz (Szabolcs-Szatmar-Bereg megye)
1 P insititia Nagykapos (Szlovakia) '
Z3 P spinosa Pacin (Borsod-Abalj-Zemplén megye)
Besztercei 8b. 388 P domestica Cegléd (Pest megye)
Beszlercei Nim.122. P domestica Erd {Pest megye)
Beszlercei P. domestica Aggtelek (Borsod-Abalj-Zemplén megye)
Besztercei Nm.150. P domeslica Erd (Pest megye)
Besztercei Bt. 2 P. domestica Cegléd (Pest megye)
Besztercei 105-68 P domestica Cegléd (Pest megye}
Fehérsziva 1. P, domesfica Agoielek (Borsod-Abatj-Zemplén megye)
Fehérszilva 2. P, domesiica Aggtelek (Borsod-Abali-Zemplén megye)
Fehérszilva 3. P. domestica Aggtalek (Borsod-Abatj-Zemplén megye)
Fehérszilva 4. P domestica Zadorfalva (Borsod-Abanj-Zemplén megye)
Vrds szitva 1. P, domestica Aggtelek {Borsod-Abatj-Zemplén megye)
Virds szilva 2. P, demestica Zadorfalva (Borsod-Abatj-Zemplén megye}
Virds szilva 3. P, domesfica Ziderfalva (Borsod-Abadj-Zemplén megye}
Gémari nyakas 1. P, domestica Aggtelek (Borsod-Abalj-Zemplén megye)
Gémori nyakas 2. P, domastica Balog (Szlovakia)
Badi szilva 1. P domestica ' Aggtelek {Borsod-Abalj-Zemplén megye)
Bédi szilva 2. P. domestica Zadorfalva (Bersod-Abalj-Zemplén megye}
Nemtudom P3 P domestica Ujfehérts (Szabolcs-Szatmar-Bereg megye)

evollciosan konzervaltak, igy az egyes nemzetségek kilonbdz fajainak elemzésére &ltalaban sikeresen
hasznélhatok (GHARBI et ai,, 2014; HORVATH et al., 2011).

Minden egyes iokusz polimorfriak bizonyult. A genotipusokban valamennyi primerpar hasznalatakor 1-6
allélt detektattunk. A tetraploid fajok esetében legfeljebb négy, a hexaploid fajoknal legfeljebb hat allél volt
azonosithatd. Amennyiben kevesebb ailél fordult eif, {eltéleleztik, hogy valamelyik allél vagy alélok tébb
példanyban vannak ielen, de hogy pontosan melyik, az az SSR-vizsgalattal nem azonosithatd. Az Osszes
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SSR- SZEKVENCIA [5'— 3'). : FAJ REFERENCIA MERETTAR: - ISMETLO. - PRIMERKOTO-
LOKUSZ _ o _ TOMANY (8P)° DG MOTI.  DESIHOMER:
. . . i A i SEKLET (°C}

BPTCTO07 F: TCATTGCTCGTCATCAGC Gszibarack Dirlewanger  143-15% (AG),, 57

R: CAGATTTCTGAAGTTAGCGGTA et al (2002) (CG),

(AG),

BPPCT(25 F: TCCTGCGTAGAAGAAGGTAGC Gszibarack Dirlewanger  178-202 (GA),, 57

R: CGACATAAAGTCCAAATGGC et al, (2002)
BPPCTO37  F: CATGGAAGAGGATCAAGTGC  Gszibarack Dirlewanger  146-156 (GA), 57

R: CTIGAAGGTAGTGCCAAAGC et al. (2002)
CPSCT021  F: GCCACTTCGGCTAAAAGAGA  iapan Mnejjaetal. 125-161 (GA},, 45

R: FCCATATCTCCTCCTGCTTGA  siva (2004}

CPDCT044 F: ACATGCCGGGTAATTAGCAA  mandula  Mnejiaetal.  163-185 (GA},, 58
R: AAAATGCACGTTTCGTCTCC (2005)

fokuszban 122 aliélt talallunk, ez azt jelenti, hogy az atlagos allélszam 24,4 |6kuszonkent {3. tablazat}. A
legtdbb kilonbozd allélt a CPSCT021 és a CPDCT044 lokuszokban azonositotiuk, mindkettben kilon-
kiilon 33-at, mig a legkisebb allélszamot a BPPCTO37 lokusz mutatta, ahol csupan 9 allél volt kimutathatd.
A BPTCTO07 I6kusznal 17 és BPPCT025 Idkuszban 30 kildnbdzd allélt talaltunk. A vizsgalt 5 lokuszbél a
BPTCT007 16kusz egyedisége abban rejlik, hogy mind a kdkény és kakényszilva genotipusokban, mind a
szilva genotipusokban ugyanazokat az aliélokat talaltuk, A tobbi Iokuszban is csupan kisebb eltérések voltak
kimuiathatok. A vizsgalt 8t lokusz adatait dsszegezve 100268 bp kzdtt valtozott az allélok mérete. A legna-
gyobb mérettarfomannyal a CPDCT044 Idkusz rendelkezett, itt az allélok mérete 162-268 bp kdzott mozgott.
A legkisebb méretiartomany a BPPCT037 iokuszban volt tapasztaihatd (100-130 bp).

Mivel az aftéiszam szinte mindegyik lokuszban jelentds volt, az 5 lokusz alapian is mind a 17 kékény és
kokényszilva egyed a 18 szilva tajfajtatol és egymastdl is egyértelmiien slkidnithetd volt és eltéré genoti-
pussat rendetkezett. A kdkénymintaknal négynél tbb allélt nem talaltunk, a kékénysziva-genotipusokban
és a velt hibridekben tbb 1dkuszban is eléforduit 8t kilénbozd aliél. Az eurdpai szilva genotipusok esetében
viszont az 5 lokuszbol 4-ben detektéltunk 6 allélt, és csak egy ibkuszban voit kimutathatd ennél kevesebb
allél. Az ivarosan szaporodé és idegentermékeny(ilé Prunus-fajok korében nem meglepd a jelentds mér-
tékii genetikai variabilitas (MAKOVICS-ZSOMAR és HALASZ, 2016). Az egyes genotipusok ploidszintjét
mikroszateilit markerekkel nem lehet egyértelmilen meghatarozni, de az adatok segitséget nydjthatnak a
kérdéses esetekben. Azok a kikény genolipusak, ahal tdbb I6kuszban is 4 allélt detektaltunk, nagy va-
lésziniiséggel tetraploidok (D2, L5, U1, Z3), a lokuszonként 5 alléllal jellemzett genotipusok penta- vagy
hexaploidok lehetnek (T1, T4, B3). Az europai szilva hexaploid jellegét mutatja az egyes fajtakndl a vizsgalt
l6kuszok tobbségében azonositott hat allél.

Az utobbi években szamos tanulmany foglalkozoit Prunus-fajok SSR-analizisével, a BPTCYG07,
BPPCT025 és BPPCTO037 lokuszokat tesztellék cseresznye, szilva és P cerasifera genotipusokon is
(DIRLEWANGER et al,, 2002). ABPTCTO07 lokusz kikény esetében az eredményeinkhez hasonlo mérettar-
tomanyt és aliélszamot mutatott {HORVATH et al., 2011). ACPSCT02 és CPDCTO044 ibkuszok japanszilva és
tszibarack esetében joval kevesebb allélt mulattak, mint a vizsgalt szilvafélékben, valosziniileg a magasabb
pioidszint miatt (MNEJJA et ai., 2005).

A VIZSGALT EGYEDEK GENETIKA! TAVOLSAGA

Mivel a vizsgait ndvényanyag a Karpat-medence killtnbozd pontiaird! szarmazik, genetikai hatterlk nagy vaib-
szinliségge! eltérd, kilsndsen az idegentermékenylilok esetében. Az 5 miksoszatellit markerrel kapott adatok-
kal ktaszteranalizist végezilink a PAST program segitségevel, melynek az eredményét dendrogram szeméaltet
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LOKUSZ BPTCTOO7 BPPCTO25 BPPCT037 CPSCTO21 CPDCTO44
Alélméret (bp} 122 132 100 120 162
124 140 108 122 170
126 142 10 124 180
128 144 14 126 186
130 150 118 128 198
132 152 148 130 204
134 154 120 132 208
136 156 126 134 208
138 1568 130 136 219
140 160 138 212
142 162 140 214
144 164 142 218
146 166 144 218
148 168 146 220 .
150 170 148 222
162 172 150 224
154 174 152 226
178 154 228
180 156 230
182 158 232
184 160 234
186 162 236
188 164 238
190 166 240
182 170 242
194 172 244
208 174 246
208 176 248
210 180 250
242 182 252
184 254
200 260
208 268
Allelok sz&ma 17 30 9 3 33

{1. abra). A genetikai tavolsagok a fajok és fajtak koztli rokonsagi kapesolatokat tikrizik. A szilva téjfajiak
dndlid alesoportokat képeznek a kikény és kdkényszilva genotipusok kdzdtt. A szitva tajfajtak kézott az azonos
nevvel szerepld genotipusok kdzll csupan a Fehérszilva 4 és a Feherszilva 2 mutatott 100%-0s azonossagot.
A tdbbi esetben az azonos név alatt nem teljesen azonos genotipusokat talaitunk, hiszen a vizsgalt 5 lokusz
alapian is kiittnbségek mutatkoztak a Vérds szilva, Gomori nyakas és Bdi szilva néven kiildab6z6 terlletekrdl
begylijtdit genotipusok kozott. A tajfajtak sok esetben a hasonld morfoldgiai bélyegek alapjan azonos elneve-
265 alé keriiitek, és mivel hosszu id6n at magrol is trtént a szaporitasuk {HARSANY!, 1997; SURANYI, 2008a;
2014; TOTH et al., 2007), genetikaitag nem egydntstiiek, de nagymértékben hasonlok. Vizsgalati eredmé-

GYOMOLCS KERTGAZDABAG 2017, 44 (1} W 31_

. E = o @ ©
d 2 w k3 W

__I 14/1

4]

§2
m__l D
Ad

e I |

W00 s T4
-, 15
_i‘“ 11
12
B3
Vards szilva 2.
M a1 l ............

Visrgs szilva 1.
96 Lo ViEriis szilva 3.
— Bédiszilva 1.
100 S~ Badi szilva 2.
Nemtudom P3
Fehérszilva 4.
Fehérszilva 2.

g0'a
fANi]
vZ'0
%€'0
8w’

pli

L 100
92

Fehérszilva 3.
fehérszilva 1.

T GOmori nyakas 1.
99 Lo Gomori nyakas Z.

Besztercei Bt.2,
B E———-—- Besztercei 105-58.
e B@SZtETCE] B, 398,

Besztercei Nm.122,
89

S GBC Besztercei
L 78 -  Besztercei Nm.150.

D5
D4
71
u1
53
53/B

[
L

1, ABRA A vizsgalt kskény, kokényszilva és fajhibridek, valamint az europai szilva tjfajtak genetikai hasonksagat abrazolo,
szomszédbsszevond (neighbor joining) algoritmussal készitett dendrogzam. Az 50%-nél nagyobb bootsirap ériekek a statiszti-
kailag meghizhatd kladokat jeldik .

nyeink adtak az eisd kisérleti bizonyitékot e korabbi feltételezésekre. Genetikai kiliinbségik néhany eselben
morfolégiailag is alatamaszihaté (TOTH M. szobeli kdzlés). Mindenképpen érdemes volna nagyobb mintaszém
bevonasaval feliérképezni a hazai tajfajtak helyzetét e tekintetben. A Besztercei szilvak esetébern régdta kdztu-
dott a fajtakéron beliili variabilitas, és a feromlas miatt indokelt volt a szelekcid. A kitnszelekcioval kivalasziott
klonokré! szolo elsd leirasok (HARSANYY, 1979) szerint érési idében, gylimélsnagysagban és terméképes-
ségben jobbak az alapfajtanal, majd a késobbi leirasok (SURANYY, 2006a) mar csak a termBképességhen
mutatkozo killdnbséget emlitik. A ceglédi génbank 50 Besztercei kldnfajtajanak vizsgalata eltéréseket mutatott
tébb mint 10 kiénboz6 morfologial paraméterben, valamint a PPV-ellendllésag mértékeben is (SURANY1,
2006b). Az altalunk vizsgalt 6 Besztercei szilva mindegyike kifdnbdzd SSR-genotipust mutatolt, ket csoportha
sorgiodtak 3-3 mintaval, és kiitbn alcsoportot képeztek a tohbi szilvafajta kdzétt,
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A kikény nagyen népszerl, egyre tobb célra felhasznalt ndvény. Napjainkban gyGmdlcsét és viragat szinte
kizardlag vadon termd ndvényekrdl gylijtk. Ugyanakkor egyre nagyobb mértekii felhasznalasa miatt kifejezetten
szlkség lenne megbizhatdan termd, termeszthetd fajtékra. Magyarorszagon Szbke Ferenc magannemesitd az
elmilt évtizedekben szémos gazdasagilag ertékes fajtajeldliet allitott el szelekcids, és kisebb mértékben keresz-
tezéses nemesitéssel. A fajtajeldlteket szintén bevontuk a vizsgalatba genetikai haiterk feltérképezese érdeké-
ben. Afajtajeldltek kizdtt P spinosa, P, insititia, valamint P. spinosa x P domestica eredetii ndvények is talalhatok
(1. 1ablazat).

Az Bsszes egyedtol az L4M-es és a Z3-as genctipusck kiildnbdznek a legjobban, killcsoportot képeznek, vagy-
is genetikailag ezek az egyedek esnek legthvolabb az dsszes t0bbitdl. A fajhibridek is egy kiadot alkotnak a genam
hibrid eredete miatt. Erdekes jelenség, hogy a Z1-es genotipus, amelyet P insifitidnak feltételezett a nemesits,
a dendrogramon a P, spincsa genatipusok kiizé csoporiosul. Ez azt jelenti, hogy a morfolégiai bélyegek alapjan
tirténd besorotas nem feltétienil vezet helyes eredményre.

A fékomponens-analizis (PCA} megerdsitette a kiaszteranalizis soran nyert eredményeinket (2,.4bra). Az elsd
két fékomponens a teljes variabilitas 16,2%, ifletve 12,3%-at magyardzza meg. A PCA vizsgalat ramuiatott, hogy
a Besztercei szilvak szépen elkiildniié csoportia jelentds genetikai tavoisagban &ll a tibbi szilva, kékényszilva
es kdkeény genotipustol. Az elsd fékempenens keordinataia hatarozottan elkiilGnitette egymastol a Fehérszilva
tajfajtakat &s a kékény és kdkényszilva egyedek kozld a T1, T4, U1, Z1 és a Z3 genotipusokat. A masodik f8-
komponens mentén a Besztercei &és GOmdsi nyakas szilvak csoportjai killonilltek et megbizhatoan, A kikény és
kokényszilva fajiajeldltek S-genotipusa a rokonségi kapesolatokra vonatkozo eredményeinknek megfeleld képet
mutatott (HALASZ et al., 2016).
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2. ABRA A Prunus spinosa, P. insititia, P. spinosa x P. domestica és a P. domestica egyedek genetikai tavolsagat
bemutats fdkomponens analizis vizsgalat eredménye

A filogenetikai vizsgalat és a PCA analizis eredményei alapjan megallapithatd, hogy a kdkény genotipusokat
és a szilva tajfajtakai jelentds meértékii genetikai variabilitas jellemzi. Igazoltuk tovabba, hogy a vizsgalt egyedek
mindegyike megkildnbdziethetd mindéssze 5 SSR-markerrel, ami a megnivekedett ploidszintbdl kivetkezd na-
gyebb alléiszammal magyarazhato.
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CHARACTERIZATION OF HUNGARIAN PLUM AND BLACKTHORN GENOTYPES USING §SR

MARKERS
MAKOVICS-ZSOHAR, N.!, SURANYI, D.2, TOTH, M.%, KOVACS, 2.2, SZOKE, F4, REGEDUS, A.!, HALASZ, J.!
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14633 LovBpetri, Petdfi u. 17., Hungary

KEYWORDS: Prunus spinosa, Prunus insifitia, Prunus domestica, SSR

Polyploid Prunus spinosa {2n=4x), P insffitia {2n=6x) and P domestica {2n=6x) represent enormous genelic potential in
Central Europe, which can be exploited in breeding programs. For microsatelliete analysis, 17 P, spinosa and P, insitilia
culfivar candidates, in addition to 18 P domestica landrace cultivars, were used fo estimate the genetic distance and
perform neighbour-joining analysis based on Jaccard index since there is no information about the genetic structure
of Hungarian plums, blackthoms and related species. A total of five simple sequence repeat (SSR) loci were screened
using primers designed for different diploid Prunus species. All five loci proved to be polymorphic; a totat of 122 alleles
were identified which means 24.4 average allele number per locus. The highest allele number (33) was detected in
the CPSCT021 and CPDCT(44 loct, while the lowest allele number {9) was shown in BPPCTO37. A phylegenetic and
principal cemponent analysis confirmed the high level of diversity and genetic differentiation present within the analysed
genotypes. The results provided vatuable information both for the practical and cultural aspects of evolution and form an
important basis for further investigation.
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