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OSSZEFOGLALAS

A széldfajtak  genotipizdalasa  céljabol,  mikroszatellit
markerekkel folytatott vizsgdlatainkba a Kdarpdt-medencében
dshonos és magyar nemesitésii fajtikat vontunk be. 2005-ig 101
fajta  DNS ujjlenyomatat hataroztuk meg 6 mikroszatellit

markerrel, amelynek eredményeként sikeriilt elkiiloniteniink
egymastol a fajtakat. Ezeknek az eredményeknek az alapjan
pedigré meghatarozas céljabol tovabbi mikroszatellit markerekkel
vizsgaltuk a Csabagyongye, a Kirdlylednyka eredetét, illetve
molekularisan is bizonyitottuk a Matrai muskotdly és az Irsai
Olivér sziil6-utod kapcsolatait. A Kirdlyleanyka és feltételezett
sziilei esetében tovabbi 5, tehdt oOsszesen 11, a Csabagyingye,
Irsai Olivér és a Matrai muskotaly szarmazdsanak igazolasara
pedig ujabb 13, azaz Osszesen 19 markert vontunk be. A fajtik
kozotti genetikai tavolsagok meghatdarozasara klaszter-analizist
végeztiink és dendrogramot szerkesztettiink, amely azt bizonyitotta,
fajtak  elkiilonithetéek

mikroszatellit/SSR (Simple Sequence Repeat) lokuszokban kapott

hogy a  vizsgalt egymdstol  a
allélméretek alapjan. A sziil6-utod kapcsolatokat az Identity 1.0
Statisztikai programmal valosziniisitettiik. Ezek az eredmények

megerdsitették az Irsai Olivér és a Matrai muskotdly eredetét, de

nem  igazoltik a  Kirdlyleanyka-Kovérszélo, — illetve  a
Csabagyiongye-Bronnerstraube-Ottonel — muskotdaly — utod-sziild
kapcsolatokat.
Kulcsszavak:  széldfajtak, DNS  ujjlenyomat, pedigré,
mikroszatellit allél
SUMMARY

Hungarian grapevine cultivars and varieties autochthonous in
the Carpathian Basin were involved into our examination, which
aimed at genotyping their accessions. DNA fingerprints of 101
varieties were determined with 6 microsatellite markers till 2005,
resulting in successful discrimination of the accessions. Based on
these results for pedigree determination, even more cultivars and
primers were involved into the analyses. For studying the origin of
Csabagyiongye and for proving the parent-progeny relations of
Irsai Olivér and Matrai muskotaly, 19 microsatellite markers were
applied, while 11 were selected for tracing the origin of
Kirdlyleanyka. Genetic distances between the varieties were
estimated with cluster analysis and demonstrated by dendrogram,
proving that the varieties can be discriminated from each other

based on the microsatellite allele sizes. Pedigree of Irsai Olivér
and Matrai muskotaly has been confirmed by microsatellite allele
size results, searching for the parents of Csabagyongye and
Kiralyleanyka is in progress, since the molecular-marker based
pedigree does not correspond with the putative origin of these
cultivars. Our results excluded progeny-parent relationships in the
(Ottonel
muskotaly) and the Kirdlyleanyka-Kévérsz6lé combinations.

Csabagyongye-Bronnerstraube-Muscat ottonel

Keywords: grapevine varieties, DNA fingerprint, pedigree,
microsatellite allele

BEVEZETES

A mikroszatellit vagy SSR (Simple Sequence
Repeats) ujjlenyomatok a kiilonbozé szoléfajtak
molekularis  jellemzésének hatékony eszkdzeivé
véaltak, miota Thomas és Scott 1993-ban leirtdk az
els6, a szO6l6 fajtdk genotipizalasra alkalmas
mikroszatellit szekvenciakat (Thomas és Scott, 1993;
Sefc et al., 1999). A sz616 mikroszatellit szekvencidk
novekvd szama (Lefort et al., 2002; Arroyo-Garcia és
Martinez-Zapater, 2004) sokoldalt alkalmazast tesz
lehet6vé, ami az ismétl6d6 motivumoknak a
genomban vald  egyenletes eloszlasan, gyakori
el6fordulasan, hossz-polimorfizmusan, kodominans
oroklodésén, az eredmények reprodukalhatésagan
alapul (Cipriani et al., 1994; Lefort és Roubelkais-
Angelakis, 2001).

Nemcsak fajta-azonositasra, hanem klonok
megkiilonboztetésére ¢€s szinonimak, homonimak
felderitésére is alkalmazzdk a mikroszatellit
markereket (Regner et al., 2006; Crespan, 2004). A
mikroszatellitek lokusz-specifitasa és kodominans
mendeli 6roklédése lehetévé teszi a sz6lofajtak
pedigréjének meghatarozasat (Sefc et al.,, 1997,
Meredith, 2001). A sziil6 utdd kapcsolatok akkor is
egyértelmiien levezethetdek, ha a vélt vagy valds
keresztezési partnerek heterozigotak az  adott
mikroszatellit lokuszban, mivel a diploid utéd az
egyik allélt az egyik, a masikat pedig a masik
sziil6tdl kapja (Galli et al., 2005). Thomas et al.
(1994)  alkalmaztdk elészor a  mikroszatellit
mintazatokat sz0l6fajtak szarmazasanak
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meghatarozasara. Egyrészt az ismert keresztezéseket
(Tarrango, Ruby Seedless, Maroo seedless, Sultana
Moscata) DNS vizsgalattal is megerdsitették,
masrészt nem bizonyitott feltételezett kombinacidkat
kizartak (Aurelia, Miiller-Thurgau). Mikroszatellit
elemzéssel allapitottdk meg néhany olyan hires
nemzetkozi fajta eredetét, mint a Cabernet Sauvignon
(Bowers és Meredith, 1997; Sefc et al, 1997),
Chardonnay (Bowers et al., 1999), Miiller-Thurgau
(Sefc et al., 1997; Dettweiler et al., 2000). Fontos
helyi fajtak szarmazasat is sikeriilt kideriteni SSR
elemzéssel: a Posip bijeliét Horvatorszagban (Piljac
et al., 2002), az Ansonicat Olaszorszadgban (Labra et
al., 1999), a Cornalin du Valaisét Svajcban
(Vouillamoz et al., 2003).

A Kirdlylednyka régi karpat-medencei fajta,
amelyrdl azt tartjak, hogy a Leanyka és a Kovérszolo
spontan  keresztez0désébdl jott 1étre  Segesvar
kornyékén (Csepregi és Zilai, 1988; Hajdu, 2003).
Ennek a feltételezésnek a bizonyithatosagat is
vizsgaltuk SSR elemzéssel.

A rendkiviil kordn ér6, hires Csabagyongye fajta
eredetérdl a legtobb ampelografiai munka azt irja,
hogy a Bronnerstrube ¢és az Ottonel Muskotaly
keresztezésével allitotta el6 a 19. szazad végén
Mathiasz Janos, majd a magvakat Stark Adolf
békéscsabai szdlésznek ajandékozta (Dedinszky,
1984; Csepregi ¢s Zilai, 1988). A 20. szdzad elején
megprobaltak a BronnerstraubexOttonel Muskotaly
keresztezéssel ujra elballitani a Csabagyongyét, de
nem sikeriilt a Csabagyongyéhez hasonlé korai
genotipust  szelektdlni az utdodokbol (Kozma,
személyes  kozlés). Kisérleteink  célja a
Csabagyongye szarmazasanak kideritése, ezért
elészor RAPD (Kozma et al., 2003), majd
mikroszatellit primerekkel vizsgaltuk a
Bronnerstraube, az Ottonel muskotaly fajtakat, illetve
olyan magyar fajtakat, amelyeknek az eldallitasaban
a Csabagyongye ¢és az Ottonel muskotaly szerepet
jatszott. Az Irsai Olivért Kocsis Pal allitotta el6 1930-
ban (Németh, 1975; Hajdu, 2003), a Pozsonyi fehér
és a Csabagyongye keresztezésével. A Matrai
muskotalyt Kozma Pal az Ottonel muskotaly és az
Izsaki keresztezésével hozta 1étre 1952-ben (Bényei
és Lorincz, 2005). Az Irsai Olivér ¢és a Matrai
muskotaly a mikroszatellit elemzéseken alapuld
pedigré  elemzésekben, egyattal a  moddszer
megbizhatdsagat bizonyito kontrollként is szolgal.

Vizsgalataink célja a Kiralyleanyka ¢és a
Csabagyongye feltételezett eredetének tisztazasa
mellett az Irsai Olivér és a Matrai muskotaly fajta
dokumentalt feltételezett pedigréjének meghatarozésa
volt, mikroszatellit allélméretek alapjan.

ANYAG ES MODSZER
Novényanyag

A vizsgalatokban szereplé Csabagyongye, Irsai
Olivér, Kiralyleanyka, Kovérszolo, Leanyka, Matrai
muskotaly és Ottonel muskotaly fajtak fiatal leveleit
az  FVM  pécsi  Szblészeti és  Boraszati
Kutatdintézetében gytljtottiik, Bronnerstrube mintat

harom helyrél kaptunk: Kecskemét (FVM Szdlészeti
és Boraszati Kutatointézet), Montpellier (INRA
Franciaorszag) és Karacsonyfalva (Romania).

DNS izolalas és mikroszatellit elemzés

A sz6l6levelekbdl a DNS-t Plant DNeasy® mini
kittel (Qiagen, Biomarker Kft., G6doll6) izolaltuk a
gyartd eldirasait kovetve. A DNS mindségét ¢&s
mennyiségét NanoDrop spektrofotométerrel
ellendriztiik. A mikroszatellit elemzéseket Halasz et
al. (2005) szerint hajtottuk végre. A PCR
reakciokhoz a forward primereket CY-5 fluorszcens
festékkel jeldltettiik (Metabion, Merck Kft.,
Budapest). A PCR termékeket 8%-os denaturald
poliakrilamid gélen (Reprogel, GE Healthcare Bio
Sciences, AP Hungary Kft., Budapest) valasztottuk
el. Az allélméreteket ALFexpress II DNS
analizatorral (Amersham Biosciences, AP Hungary
Kft., Budapest) hataroztuk meg ALFexpress™sizer
molekulatomeg standard alkalmazéaséaval.

A Kiralyleanykat és feltételezett sziileit (Kovérszolo
és Leanyka) Osszesen 11 [A Halasz et al., 2005
cikkben, illetve a Magyar Sz616 Mikroszatellit /SSR
Adatbazisban (Kiss et al., 2006) szerepldé 6 markeren
(Scu08vv, SculOvv, ssrVIZAG64, ssrVrZAG79,
VVMD21, VVMD?36)] kiviil még a kovetkezd 5-tel
elemeztiik: sSrVrZAG62, ssrVrZAG83,
sstVIZAG112, VVMD28, VVMD31]. A
Csabagyongye, Irsai Olivér és a Matrai muskotaly
szarmazasanak igazolasara pedig 19 markert vontunk
be az elébbi 11 mellett még a VVMDS, VVMD?7,
VVMD32, ssrVrZAG21, ssrVIZAG25, VMC4c6,
VMC4g6, VVS2 mikroszatellit lokuszban hataroztuk
meg az allélek méretét (Bowers et al., 1996, 1999; Di
Gaspero et al., 2000; Scott et al., 2000). Az all6 és
dolt vastag betlivel jelolt primereket a Genres08,
illetve a GrapeGen06 EU projektek ajanlasa alapjan

valasztottuk, a tobbi mellett pedig a sajat
vizsgalataink el6zetes primer tesztjei alapjan
dontottiink.
Az eredmények értékelése
Mikroszatellit allélméret meghatarozds

Az  allélméretek  meghatarozasit ~ALFwin

Fragment analyser 1.00 szoftverrel végeztiik.

Statisztikai elemzés

A sziil6-utdéd kapcsolatok valoszintisitésére az
Identity 1.0 (Wagner ¢és Sefc, 1999), a fajtak kozotti
genetikai tdvolsdgok meghatarozasara, dendrogram
szerkesztésére az SPSS for Windows 2001 (SPSS
Inc) szoftvereket alkalmaztuk. Mindkét esetben a
mind a tiz fajtara alkalmazott ko6zo6s 11 SSR
lokuszban kapott adatokat hasznaltuk fel.

EREDMENYEK

A mikroszatellit analizisekben kapott allélméret
adatokat az /. és 2. tablazatban mutatjuk be, amelyek
koziil az 1. tablazat a Kirdlyleanyka-Kdvérszolo-
Leanyka eredményeit foglalja dssze.
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1. tablazat
A Kiralyleanyka és feltételezett sziilei (LeanykaxKovérszolo)
mikroszatellit (SSR) allél méretei

SSR lokusz(1) Allél n?.éretek(Z) [bp] :
Leanyka Kovérszol6 | Kiralyleanyka
Scu08vv 185:185 185:185 185:185
SculOvv 202:208 208:208 208:214
sstVrZAG62 195:197 199:207 197:207
ssrVrZAG64 161:165 145:161 145:165
sstVrZAG79 240:254 240:254 252:254
ssrVIZAGS83 191:197 191:197 191:191
ssrVIZAG112 232:243 237:243 232:243
VVMD21 250:250 250:259 244:250
VVMD28 248:260 246:260 228:260
VVMD31 201:207 207:211 201:209
VVMD36 266:276 264:266 254:266
Armyékolassal  jeloltik a  sziild-utéd  kapcsolatot  kizard

mikroszatellit markereket és alléleket(3)

Table 1: Microsatellite allele sizes of Kiralyleanyka and their
putative parents. (LeanykaxKévérszol6)
SSR locus(1), Allele sizes(2), Shaded boxes
microsatellite loci and allele sizes excluding the parent-progeny

indicate the
relationship(3)

Egyértelmiien ellendrizhetd, hogy a Kovérszolot,

sstVIZAG62 és a VVMD31 lokuszokban a
Kiralyleanyka olyan allélméretekkel jellemezhetd,
amelyek hidnyoznak a Kovérsz6l6bol, ugyanakkor a
Leanyka, az altalunk eddig vizsgalt 11 SSR lokusz
alapjan még lehet a Kiralyleanyka egyik dse (Kiss et
al., 2005). A Kiralyleanyka Gyorffyné et al. (2006)
VMC4A1, VMC4G6, VVMD7 és ssrVrZAGT9
primerekkel kapott eredményei szerint sem
szdrmazhat kozvetleniil a Kovérszolébol. A karpat-
medencei fajtdk kozil 11 lokusz alapjan a
LeanykaxMustos kombinacid6 még valdsziniisithetd
volt (Kiss et al., 2005), de ezt a tovabbi vizsgalataink
kizartak (az adatokat nem kozoljiik).

A mi eredményeinkkel ellentétben, Bisztray és
munkatarsainak  az  ssrVrZAG62  lokuszban
meghatarozott allél adatai alapjan a Leanyka sem
valoszintisithetd 6se a Kiralyleanykanak (Bisztray et
al., 2005).

A Csabagyongye egyik feltételezett pedigréjét
(BronnerstraubexOttonel muskotaly) mikroszatellit
elemzéssel kapott adatok (2. tabldzat) kizérjak. A 2.
tablazatban kiemeltik azokat az mikroszatellit
marker lokuszokat, amelyekben meghatarozott
allélméretek nem szarmazhatnak a feltételezett
sziloktol. Ugyanakkor az eddig vizsgalt fajtak kozott
nem sikertilt a lehetséges sziilopart megtalalnunk.

mint lehetséges sziilot kizarhatjuk, hiszen a
2. tablazat
A Csabagyongye, Irsai Olivér, Matrai muskotaly és feltételezett sziileik mikroszatellit/SSR allél méretei
(BronnerstraubexMuscat Ottonel, CsabagyongyexPozsonyi fehér, IzsakixMuscat Ottonel)
Allél méretek(2) (bp)
SSR lokusz(1) Bronners- Ottonel Csaba- Pozsonyi e o Matrai Bronners-
traube muskotaly gyongye fehér frsai Olivér [zsdki muskotaly traube
Scu08vv 185:185 185:185 185:185 185:192 185:185 185:185 185:185 185:185
SculOvv 202:214 208:214 205:214 202:214 205:214 208:214 214:214 202:214
sstVIZAG21 208:208 208:208 202:208 202:204 204:208 208:208 208:208 208:208
sstVIZAG62 197:207 191:197 189:207 207:207 207:207 191:207 191:191 197:207
sstVIZAG64 141:145 139:161 161:161 139:145 139:161 139:161 139:161 141:145
sstVIZAG79 248:254 258:262 258:262 254:254 254:258 240:246 240:258 248:254
sstVIZAG83 191:203 193:203 191:203 191:197 197:203 197:203 197:203 191:203
sstVIZAG112 243:245 237:245 243:245 237:245 243:245 237:245 237:237 243:245
VVMD5 236:240 226:228 236:236 226:234 226:232 226:232 226:232 236:240
VVMD7 252:262 242:246 252:252 252:258 252:252 242:252 242:246 252:262
VVMD21 250:250 267:267 244:267 244:259 244:244 244:250 244:267 250:250
VVMD28 215:232 258:269 215:269 269:279 215:269 234:258 258:269 215:232
VVMD31 206:210 206:210 210:218 204:208 208:218 206:208 206:206 206:210
VVMD32 242:274 242:266 274:274 252:274 252:274 258:274 266:274 242:274
VVMD36 244:296 264:276 264:296 264:264 264:296 254:276 264:276 244:296
VMC4£3 164:184 170:204 164:206 164:170 170:206 170:170 170:204 164:184
VMC4c6 162:165 162:162 157:162 157:157 157:157 157:165 157:162 162:165
VMC4g6 130:144 130:138 130:132 132:135 132:132 128:132 128:138 130:144
VVS2 143:143 133:143 133:155 135:153 135:155 143:143 143:143 143:143

Arnyékolassal jeloltiik a sziil-utod kapesolatot kizard mikroszatellit markereket és alléleket(3)

Table 2: Microsatellite allele sizes of Csabagyongye, Irsai Olivér and Matrai muskotily and their putative parents:

Bronnerstraube xMuscat Ottonel, Csabagydongye x Pozsonyi fehér, Izsaki xMuscat Ottone

SSR locus(1), Allele sizes(2), Shaded boxes indicate the microsatellite loci and allele sizes excluding the parent-progeny relationship(3)

73



AGRARTUDOMANYI KOZLEMENYEK, 2007/27.

A 2. tablazatban mutatjuk be az Irsai Olivér és a keresztezés valoszintisége 2,19-10%-szer nagyobb,
Matrai  muskotaly  pedigréjét  egyértelmiien mint az, hogy a Matrai muskotdly mas random
alatamaszt6 SSR adatokat. A tablazat adatai és sziloktdl szarmazik. Jobb elkiilonitd képességi
jelolései alapjan kovethetd, hogy az Irsai Olivér és/vagy tobb marker alkalmazédsa jelentésen noveli
(CsabagyongyexPozsonyi fehér) csupa olyan allélt ezt az aranyszamot (Kiss et al., 2005).
tartalmaz, amelyek a Csabagyongyében, illetve a A tablazatban csak az Irsai Olivér és a Matrai
Pozsonyi fehér fajtdban is megvannak. A Matrai muskotaly pedigréjére vonatkozd valdsziniiségi
muskotaly (IzsakixOttonel muskotaly) alléljai is adatok szerepelnek. A  Csabagydngye ¢és
megtalalhatoak az Izsdki és Ottonel muskotaly Kiralyleanyka esetében azért nem adott az Identity
fajtakban. 1.0 statisztikai program értékeket, mert az allélok

Az 10 fajta 11 mikroszatellit markerrel kapott alapjan  semmilyen sziil6-utdéd kapcsolat nem
adatainak  Identity 1.0 programmal  torténd lehetséges a szamitasba Dbevitt fajtdk és
értékelésének eredményeit a 3. tablazat szemlélteti. Csabagyongye vagy a Kiralyleanyka kozott. Mivel a
A tablazatbol kiolvashaté, hogy az Irsai Olivér program minden egyes marker esetében a mendeli
esetében 1,77 10*szer nagyobb a valdsziniisége oroklésmenet alapjan szamit, ha a sziil6-utod
annak, hogy a Csabagyongye és a Pozsonyi fehér a kapcsolatot akar csak egyetlen marker-allél is kizarja,
két sziil6, mint annak hogy masik véletlenszeriien az azt jelenti, hogy a feltételezésnek O
kivalasztott fajtapar keresztezésébdl szarmazik. A valdszinisége, vagyis nincs mihez viszonyitani.
Matrai muskotaly=Ottonel muskotalyxIzsaki

3. tablazat

Az Irsai Olivér és a Matrai muskotaly pedigréjének valosziniisége

A feltételezett sziilok kumulativ valoszintiség értékei [1]%[2](3)

Fajta(l) Feltételezett sziil6(2)
XXy [1]xX* [1]xrel [2]*¢ [2]xX* [2]xrel [1]*¢
o [1] Csabagyongye 1,77x10* 1,00x10? 5,45 8,06x10° 26,6
Irsai Olivér 0,296 0,592 0,582 16,1 3,28
[2] Pozsonyi fehér [0,296] [0,592] [0,582] [16,1] [3,28]
Matrai muskotl [1] Izsaki 2,19x10* 1,00x10? 6,93 4,46 10,6
ralr m

atral Muskotly [0,517] [0,584] [0,695] [2,46] [1,28]

[2] Ottonel muskotaly

A valésziniiségi értékeket 10 fajta 11 mikroszatellit lokuszban kapott alléljai alapjan az Identity 1.0 programmal szamitottuk ki(4)
* A zardjelbe tett szamok a 95%-os fels6 megbizhatosagi hatarral szamitott 6sszesitett valdsziniiségi aranyokat adjak meg(5)

X és Y random, nem-rokon fajtak(6)

¢ Az egyik sziilé azonossagat feltételezziik, a masik sziilé ismeretlen(7)

4 Az egyik sziil§ azonossagat feltételezziik, a masik sziil§ a masodik feltételezett sziilé kozeli rokona(8)

Table 3: Likelihood ratios of the probability of the parentages of Irsai Olivér and Matrai muskotaly

Variety(1), Assumed parents(2), Cumulative likelihood value ratios of the assumed parents(3), Probability values were calculated from allele
frequencies obtained for 10 cultivars at 11 microsatellite loci with the identity 1.0 software(4), * Values in parentheses [ ] are the cumulative
likelihood ratios calculated with the 95 % upper confidence limits for the allele frequencies(5), "X and Y are random unrelated cultivars(6), ©
The identity of one of the suggested parents is assumed and the other parent is unknown(7), ¢ The identity of one of the suggested parents is

assumed and the other parent is a close relative to the second suggested parent(8)

A mind a tiz fajta vizsgalataban szereplé 11 alkalmazott Irsai Olivér ¢és Matrai muskotaly
mikroszatellit marker adat alapjan szerkesztett kombinaciokat alkoté 6 fajtat 5, 10, 15, 20, 25, 28
dendrogram (I. dbra) a fajtdk egymastol vald mikroszatellit adattal jellemezve (ezeket az adatokat
megkiilonboztetését  szemlélteti, a  sziild-utod itt nem kozoljiik) is szerkesztettiink dendrogramokat
kapcsolatokra csak annyiban enged kovetkeztetni, (2. abra). Lathato, hogy az Irsai Olivér-
hogy az Irsai Olivér és a Matrai muskotaly egy Csabagyongye-Pozsonyi fehér, valamint a Matrai
csoportba keriilt a sziil6fajtaival, ugyanakkor a muskotaly-Izsaki-Ottonel muskotaly csoportok mar 5
Csabagyongye sem a Bronnerstraubeval sem pedig primerrel is elkiilonithetéek, a primerek szamanak
az Ottonel muskotallyal nem alkot kdzos csoportot. novelése mindkét csoport esetében csak
A klaszter analizis a Kiralyleanykat egy csoportba eredményezte, hogy a fajtak létrehozasaban szerepet
sorolta a feltételezett sziilokkel, annak ellenére, hogy jatszo genotipusok és a ,,hibrid” kozo6tti nem azonos
a mikroszatellit adatok kizarjak a Kovérszolét, mint genetikai tdvolsag a markerek szamanak valtozasaval
lehetséges keresztezési partnert. A kontrollként is valtozott.
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1. abra: A vizsgalt fajtak kozotti genetikai tavolsagokat szemlélteté dendrogram
11 mikroszatellit markerrel meghatarozott mintazat alapjan

CLSE 0 5 10 15 20 25
Label Hum +-———=-——=~ pomm pom e tm—m fomm +

OTTOHEL
MATEAT i
IZSAFT

CHABA

IRSAT
POZSONYI
LEANTHA
EIRALYL
KOVERSZ
ERONNERS

= MW R -1 MmO N

Figure 1: Dendrogram illustrating the genetic distances between the tested 10 varieties based on the data obtained with 11
microsatellite markers

2. dbra: Az Irsai Olivér-Csabagyongye-Pozsonyi fehér és a Matrai muskotaly-I1zsaki-Ottonel muskotaly genetikai kapcsolatanak
szemléltetése dendrogramokon 5-10-15-20-25-28 mikroszatellit primer alkalmazasa esetén

S primer 10 primer
primer Fescaled Distance Cluster Combine I Rescaled Distance Cluster Combine
CASE 0 5 10 15 20 75 CAsSE a s 10 15 z0 25
Lahel Hum + ' $ ' ' ' Label Num + + + + + +
CSABA GY 1 CSABA GY 1
IREAT 0L 2 J }7 IRSAT 0L z J }7
POZSONYI 3 POZEONYI 2
MATRAT M 5 MATRAT M s |
OTTONEL 5 | OTTOMEL [ |
TZ8ART 4 | IZ3AKT 4
15 primer 20 primer
Descaled Distance Cluster Combine Lescaled Distance Cluster Combine
CasgE a s 10 15 z0 z5 CALsSE 0 s 10 15 z0 25
Label Hum t t t t t Lahel Hum t t t t t
MATRAT M 5 :,—| MATRAT M 5 :’—|
OTTOMEL 5 OTTONEL 5
IZSART 4 é IZSART 4 é
CSABA GY 1 CSABA GY 1
IRSAT OL z J }7 IRSAT 0L z J }7
POZSONYI 3 POZSONYI 3
25 primer 18 primer
Lescaled Distance Cluster Combine Pescaled Distance Cluster Combine
CasE a s 10 15 z0 z5 CAsSE a s 10 15 z0 z5
Lakel Num 4 t t t t t Lakel Num  + t + t t t
CSABL GY 1 CSABL GY 1
IRSAT OL z J }7 IRSAT 0L z J }7
POZSONYI 3 POZSONYI 3
MATRAT M 5 :’—| MATRAT M 5 |
OTTONEL 5 OTTONEL 5 Q |
IZSAKT 4 é IZEAKT 4

Figure 2: Dendrograms showing the genetic relationships of Irsai Olivér-Csabagydngye-Pozsonyi fehér and Matrai muskotaly-Izsaki-
Ottonel muskotaly (Muscat ottonel) applying 5-10-15-20-25-28 microsatellite primers
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KOVETKEZTETESEK

Az eredetvizsgalatok szerint 11 mikroszatellit
lokuszban  kapott  allélmintdzat alapjan a
Kiralyleanyka szarmazhat a Leanyka fajtabol, de a
Kovérszol6t — mint lehetséges sziillét — az SSR
adatok mendeli droklésmenete alapjan ki lehet zarni.
Az eddig vizsgalataink szerint, az ebben a cikkben
nem szerepld 150 fajta kozott a Kovérszold helyett
nem taldltunk masik sziil6t. A Csabagyongye
eredetére vonatkozo, az egyik leggyakrabban idézett
lehetdséget, hogy ti. a BronnerstraubexOttonel
muskotaly  keresztezésbdl  hoztak  létre, a
mikroszatellit allél-kombinaciok megcafoltak.
Bronnerstraube mintat tobb forrasbdl is kértiink
(Kecskemét, Montpellier, Romania), mind a harom
azonos SSR genotipust adott.

A Csabagyongye szarmazasat tehat még nem tudtuk
bizonyitani, tovabbi eddig még nem vizsgalt fajtak
bevonasaval keressiik a lehetséges sziiléket. A
mikroszatellit elemzések egyértelmiien
alatamasztottak az Irsai Olivér és a Matrai Muskotaly
dokumentalt eredetét, ami a modszer
megbizhatdsaganak is meggy6z6 bizonyitéka.
Tovabbi fajtdk és ujabb mikroszatellit primerek
alkalmazéasaval folytatjuk a molekularis pedigré
vizsgalatainkat.
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