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A DNS-polimorfizmus meghatarozasanak egyik lehetséges
modja a PCR-technikdval kombinadlt AFLP (Amplified Fragment
Length  Polymorphism)-modszer — alkalmazasa. A  Debreceni
Egyetem Természettudomanyi Kardanak Novénytani Tanszékén
2000-2001-ben sikeresen bevezetett modszert a joféle sdfrany
(Crocus sativus L.) rokonsagi korének vizsgalatahoz hasznaltuk. A
Joféle safrany évezredek ota termesztett novény, amely a vilagon a
legdragabb fiiszert adja. A névény steril, triploid, csak vegetativ
uton szaporodik, magokat nem terem. Eredete ismeretlen, csak
termesztési kulturakban létezik, feltételezhetéen egy mdsik faj
mutdcioja, amelyet az ember szelektalt, vagy tobb fajbol
hibrid.
hagyomanyos modszerek csak korlatozott mértékben alkalmasak,

létrehozott,  létrejott Rokonsagi  vizsgalatira a
ésszertinek tiint a molekularis biologia nyujtotta lehetéségeket
alkalmazni  esetében. Munkank eredménye volt a modszer
bevezetése és sokrétii alkalmazdsanak megismerése mellett, hogy
az irodalmi adatoknak megfelelden a C. sativushoz leginkabb
hasonlito  genetikai mintazatot a C. cartwrightianus esetében

tapasztaltunk.
SUMMARY

One possible method for the determination of DNA-
polymorphism is the PCR-based AFLP (Amplified Fragment
Length Polymorphism). This method had been succesfully
introduced to the Department of Botany at University of Debrecen
in 2000-2001 with the examination of hay saffron (Crocus sativus
L.) and its allies. Hay saffron is grown as a spice for some
thousand years producing the most expensive spice in the world.
This plant is sterile, triploid reproduces only vegetatively with no
fertile seeds. However its origin is unknown it exists only in
cultivation and it is a mutated variety of another species or an
artificial or natural hybrid. Usual methods for the systematic
examination are restricted hence it seemed to be reasonable to
apply molecular biological methods in its case. Results of this
work include the introduction and many fold application of the
method beside ensuring the consequences of science literature
with determining the C. cartwrightianus to give the most similar
genetical pattern to C. sativus.

BEVEZETES

Napjainkban a ndvény- és allatrendszertan, a
populaciobiologia, és az  Okologia  egyre
részletesebben tarja fel az él6lények, tarsulasok,
¢életk6zosségek kozotti hasonlosagot, vagy azokat a
tulajdonsagokat, amelyek meérhetd, jol
meghatarozhaté kiilonbséget jeleznek kozottiik.

Ennek a kutatasi iranynak a fejlodéséhez az utdbbi
idében a molekularis bioldgia is egyre ndvekvd
mértékben hozzdjarul. Ez a tudomanyteriilet a
fenotipusosan megjelend, egyszeriibb eszkdzokkel
meghatarozhatd  tulajdonsagokhoz hozzateszi a
genotipus, a genetikai variabilitas vizsgalatat.

A DNS a f6ldi ¢éldlények talnyomo szazalékanal,
mint altalanos informacidhordozé szerepel, amely az
adott fajra, egyedre nézve jellemzo, egyedi. Ezen a
makromolekuldn bizonyos mintazatok szabalyosan
ismétlédnek. Ezeket a  mintazatokat egyes,
baktériumokbdl izolalt, enzimek képesek felismerni,
sOt adott ponton szét is hasitjak. Az igy kapott DNS
szakaszok, fragmentumok szdma és hossza jellemzd
az adott fajra, egyedre (/-2. dbra).

1. abra: DNS- lanc Kkettés (EcoRI és Msel) restrikcios hellyel

Figure 1: DNA chain with two (EcoRI and Msel) restriction
sites

2. abra: Kettésen emésztett DNS fragmentum

5S’AATTC---------- T

Figure 2: Double digested DNA fragment

Ha ezeket a nagyon kis koncentracidban, de annal
nagyobb szdmban 1év6 fragmentumokat rendszerezni
tudjuk és ennek értékelhetd megjelenitését is
megoldjuk, nagyon hasznos eszkdzt nyeriink az
egyes ¢l6lények faji, egyedi kiilonbségeinek vagy
hasonlosagainak kimutatasara.

Az értékelhetd megjelenités egyik legaltalanosabb
mddja, ha a DNS szakaszokat megsokszorozzuk, és
az igy nyert, nagyobb mennyiségii fragmentum
keveréket gélelektroforézissel ,,rendezziik”.

A DNS molekula megsokszorozasat a 80-as évek
kozepén végezték el el6szor mesterségesen. Az
eljarast Polymerase Chain Reaction-nak (PCR), azaz
polimeraz lancreakcionak nevezték el. Lényege, hogy
a Thermophilus aquaticus nevii baktériumbol izolalt,
héstabil DNS-polimerdaz enzim, a Taq megfeleld
koriilmények kozott egymas utan tobbszor is képes
az adott DNS lanc szintézisére és az ujonnan masolt
DNS lancokat is tovabb masolja, tehat minden




masolasi ciklusban az adott DNS mennyiség
lancreakcié szertien megkétszerezddik. Ezzel a
moddszerrel masfél, két ora alatt a DNS mennyiség
tobb milliészorosdra is novekedhet. Az igy kapott
nagy koncentracidji nukleinsavat agaréz gélen
elvalasztva az azonos hosszisaga fragmentumok egy
helyre rendezddnek, igy akar meg is szamolhatjuk,
hogy hanyféle ¢és milyen nagysaga szakasz
keletkezett.

1993-ban Zabeau és Vos (Key Gene, Hollandia)
szabadalmaztatott, majd 1995-ben publikalt egy
olyan eljarast, amely megoldja azt a problémat, mely
a PCR-rel tortén6 DNS polimerizalas esetében fellép,
azaz ahhoz, hogy egy adott DNS szakaszt
megtobbszordzziink, legalabb egy, kezdeti részének a
bazissorrendjét ismerniink kell. Ez a
szekvenciaismeret azért nagyon fontos, mert a DNS-
polimerdz enzim csak akkor tudja elkezdeni a
miikddését, ha rendelkezésére all egy olyan, kevés
bazisbal allo, egyszali DNS szakasz, oligonukleotid,
amely mar el6zdleg hozzako6tddott a masolni kivant
DNS-hez. Ezt az oligonukleotidot primernek
nevezzilk, mely a nevében is hordozza, hogy a
folyamat beinditasara szolgal. Ezt a természetben egy

masik enzim szintetizalja ra a szétnyilt DNS lanc
azon pontjara, ahonnan az adott szakasz szintézise
kezd6dni fog. A PCR esetében ezt az enzimet nem
hasznaljuk, hanem az elére elkészitett (szintetizalt)
primert adjuk a DNS fragmentumokhoz. Ahhoz
azonban, hogy tudjuk, milyen bazissorrendii primert
vigyilink be a rendszerbe, feltétlenill ismerniink kell
az adott eredeti DNS szakasz kezdeti sorrendjét,
aminek komplenetereként a primer bekotodhet. Ha
belegondolunk, hogy egy ¢161ény DNS allomanyanak
szétszabdalasakor akar tobb szazezer fragmentum is
keletkezhet, lathatjuk, hogy ennek kideritése
barmelyik kutatolabor teljes kapacitasanak is tobb
mint megterheld lenne. Erre kindl megoldast az
Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP)
azaz felerGsitett fragmenthossz polimorfizmus
moddszer (Vos et al, 1995). Ennek lényege, hogy
mivel ismerjiikk a DNS-t felszabdalo, un. restrikcios
enzimek hasitasi pontjainak bazissorrendjét, azt is
tudjuk, hogy a fragmentumok végein milyen bazisok
vannak. Ez csak néhany, 1-2, bazis ismeretét jelenti,
de mar elég ahhoz, hogy olyan adaptereket
szintetizaljunk, amelyek a végekhez hozza tudnak
kotédni (3-4. dbra).

3. abra: AFLP adapterek

5’CTCGTAGACTGCGTACC
CATCTGACGCATGGTTAAS’
EcoRI adpter

5’TACTCAGGACTCAT
GAGTCCTGAGTAGCAGS’

Msel adapter

Figure 3: AFLP adapters

4. dbra: DNS fragmentum adapterekkel

5’CTCGTAGACTGCGTACCAATTC---------- TTACTCAGGACTCAT
CATCTGACGCATGGTTAAG---------- AATGAGTCCTGAGTAGCAGS’

Figure 4: DNA fragment with adapters

Mivel a fragmentek végén 1év0 néhany tiz
bazisparbol allo adapterek teljes bazissorrendjét
ismerjik, mar csak olyan primereket kell

hozzdadnunk, amelyek ezekhez az adapterekhez
bekdtddnek, €s amelyeket mar a Taq polimeraz is
felismer (5. abra).

5. abra: AFLP primerek

5’GACTGCGTACCAATTCNNN
EcoRI primer

5’GATGAGTCCTGAGTAANNN

Msel primer

Figure 5: AFLP primers

Igy szinte maradéktalanul fel tudjuk szaporatani
az Osszes fragmentumot anélkiil, hogy akar csak a

kezdeti szekvencidjukat is ismernénk, a hasitasi
helyeket leszamitva (6. dbra).

6. dbra: Szintetizalédé DNS fragmentum primerekkel

5’CTCGTAGACTGCGTACCAATTC---------- TTACTCAGGACTCAT3’
<4— NNNAATGAGTCCTGAGTAG5’

5’GACTGCGTACCAATTCNNN —»

3’CATCTGACGCATGGTTAAG---------- AATGAGTCCTGAGTAGCAGS’

Figure 6: Synthesyzing DNA fragment with primers




Ezzel azonban még nem kapunk jol értékelhetd
mintazatokat, ugyanis a fragmentumok szama olyan
nagy, hogy a gélelektroforézises képlik még teljesen
egybemosodik és értékelhetetlen. Az AFLP erre a
problémara is megoldast kinal azzal, hogy a
fragmentumok szamat specifikusan, szelektiven
lecsokkenti. Ezt tobb 1épésben érhetjiik el.

Els6 1épésben a genomialis DNS-t kétféle
restrikciés enzimmel, egy ritkan hasitd és egy
gyakori hasitasi hellyel rendelkez6 enzimmel
kezeljik. A ritkan hasitd enzim (esetiinkben az
EcoRI) eleve csokkenti a szakaszok szamat, mig a
gyakran hasité enzim (Msel) biztositja a megfeleld
szamu, ezaltal diverz és eléggé rovid fragmentum
mennyiséget, amelyben el6fordulnak az egyénre,
fajra nézve egyedi DNS-szakaszok is. Az ily modon
kezelt DNS tartalmazni fog olyan szakaszokat,
amelyeknek mind a két végét ugyanaz az enzim
alakitotta ki és olyat is, amelynek az egyik végét az
egyik, a masikat a masik enzim.

Masodik 1épésben a primerek modositasaval
csokkentjik a felerdsitett szakaszok szamat. A
primerek gy épiilnek fel, hogy van egy kozponti,
komplementer résziik, amellyel az adott adapterhez
be tudnak ko6tédni (az abrakon vastaggal jeldlve) és
van egy olyan enzimspecifikus résziik, amely a Taq
polimerdz szamara, mint felismerési szignal szerepel.
Ezeken feliil még van hdrom olyan bazisuk, amely
nem allandd, hanem bizonyos elképzeléseknek
megfelelden modosithatd (az abrakon NNN-nel
jelolve). Ennek a harom, szelektiv bazisnak a
valtoztatasaval egymastol némileg eltérd primereket
hozhatunk Iétre.

Az AFLP els6 PCR alkalmazisanal egy
ugynevezett preszelektiv amplifikaciot végziink,
amikor csak az els6 ilyen bazis Kkiterjesztést
hatarozzuk meg. Ekkor csak azok a fragmentumok
fognak feler6sodni, amelyeknél az adott enzim
hasitasi helye utdn kozvetleniil a primeren 1évd
szelektiv bazis komplementere talalhato.

A PCR tovabbi alkalmazasaikor mar olyan
primereket alkalmazunk, amelyeknél mind a harom
szelektiv bazist megadjuk, igy mar csak azok a
fragmentumok er6sodnek fel, amelyeknél a hasitasi
hely utdn kozvetleniil a primer kiterjesztésének
megfeleld bazisok kovetkeznek. Ez a modszer olyan
hatékonyan tud szelektalni a fragmentumok koziil,
hogy néhany darab primer-par hasznalataval szinte
biztosan talalunk olyan fragmentumokat, amelyek
csak az adott fajra vagy egyedre jellemzdek.

Ezen a moédon egy olyan adatrendszert kapunk,
ahol az egyes mintadknal szerepel, hogy az adott
primer-parral hany egyedi, illetve egy masik mintaval
hany kozos fragmentje volt. Ez alapjan kiszamolhato
a mintak relativ tavolsaga, amely aztan clusterként
abrazolva jol szemlélteti az egyes taxonok kozti
genetikai tavolsagot.

A mobdszer nagy érzékenysége ¢és altaldnos
mitkodési elve miatt alkalmazhato névények, allatok,
prokariotak stb. fajok kozotti és fajon beliili
tavolsagainak felmérésére egyarant.

2000-2001-ben a DE TTK Né&vénytani Tanszékén
tobb  névénycsoport  vizsgalatival  sikeresen

bevezettik a modszert. Itt néhany mondatban
ismertetjiik az egyik ilyen vizsgalatunkat.

ANYAG ES MODSZER

Vizsgalatunkhoz sajnos nem tudtuk a Crocus
sativus  rokonsagi  korének teljes fajkészletét
felsorakoztatni (MATHEW, 1982), de az Osszes
vizsgalt faj 0szi viragzasu és valamilyen szempontbol
(pl. mert egyes vidékeken szintén termesztették, mint
szerényebb értékii fliszernovényt) kapcsolodik a
joféle safranyhoz.

Munkénkhoz a kovetkezd fajokat reprezentald
mintakat hasznaltuk fel:

Crocus sativus L. 1 - a madridi Kiralyi Botanikus
Kertb6l 1998

Crocus sativus L 2 - Priszter Szaniszld
gylijteményébol
Crocus cartwrightianus Herbert - Priszter

Szaniszl6 gylijteményébol
Crocus longiflorus Rafin. - Priszter Szaniszlo
gylijteményébol

Crocus goulimyi Turrill - Priszter Szaniszld
gylijteményébol

Crocus goulimyi var. albus - Priszter Szaniszlo
gylijteményébol

Crocus serotinus ssp. Salzmannii Mathew -
Priszter Szaniszl6 gylijteményébdl

Crocus pulchellus Herbert - Priszter Szaniszld
gylijteményébol

A mintadk 96%-os alkoholban, -20 °C-on tarolt
levéldarabok voltak.

DNS Kkivonas

Az AFLP modszer alkalmazasdhoz megfeleld
tisztasagli DNS mintdkra van sziikség. A begyijtott
novények levelébdl a Benner és mtsai (1995) altal
kozolt  kivonasi modszerrel végeztik a DNS
extrakciot.

A restrikcios enzimekkel torténo hasitas

Az egyes Crocus fajokbol szarmazdé DNS
mintakat EcoRI, Trul, EcoRI+Trul, Alul illetve
Hindlll enzimekkel hasitottunk (Vos és mtsai, 1995;
Reineke és Karlowsky, 2000). Itt kell megjegyezni,
hogy az Msel és a Trull enzimek szekvencia
felismerési és hasitasi helyei megegyeznek, azaz
izoschizomerek, egymast helyettesithetik. Az
enzimek és az emésztés soran hasznalt pufferek,
reagensek a Fermentas cég készitményei voltak.

Az adapterek ligalasa

A Trul, EcoRI, illetve EcoRI+Trul restrikcios
enzimekkel  emésztett ~ DNS  fragmentekhez
kapcsoltuk a megfeleld adapter oligonukleotidokat
(Reineke ¢és Karlowsky, 2000; Briand és mtsai,
2000). A ligalas reagensei Fermentas készitmények.




A PCR reakcidelegy osszeallitasa

A Trul és EcoRI adapterekkel ligalt DNS-
fragmentek mennyiségének ndvelését a PCR
alkalmazasaval értiikk el (Briand és mtsai, 2000). A
PCR reakciéban hasznalt enzimek és pufferek
Fermentas termékek.

Az alkalmazott primerek nukleotid szekvenciai:
EcoRI: 5’-GACTGCGTACCAATTCACG
Trul:  5’-GATGAGTCCTGAGTAACAA

A DNS mintak elektroforézise és festése

A restrikcios enzimekkel torténd modositasok és
a PCR-t kovetéen kapott DNS fragmenteket
akrilamid gélelektroforézissel valasztottuk el (Vos és
mtsai, 1995; Briand és mtsai, 2000). A DNS mintazat
meghatarozasakor minden esetben 5%
pufferiink 1xTBE volt.

A DNS fragmentek méretének meghatarozasahoz
a Fermentas cég Hindlll emésztett lambda-DNS
molekulatdomeg standardjat hasznaltuk (23,1; 9.4;
4,4;2,3;2,0 és 0,56 kbp). A molekulatomeg standard
és kiilonb6z6 DNS mintdk gélrevitelekor is a
Frementas 6x toménységli mintapufferét alkalmaztuk
(végkoncentracio: 2x). Az altalunk hasznalt AFLP
technika nem tartalmazott radioaktiv jeldlési
1épéseket (pl. primerek), ezért a DNS fragmentek
elvalasztds utani kimutatasara minden esetben az
eziistfestés modszerét alkalmaztuk (Sammons et al.,
1981; Schumacher et al., 1983), a kapott DNS
mintazatokat szkennelés utan ,jpeg” formatumu
képfajlokként rogzitettiik.

A PCR-technikan alapulé AFLP-mddszerrel
kapott eredmények statisztikai kiértékelése

A kilonbdz6, 0Osszehasonlitd  populaciokbol
szarmaz6 DNS-mintdk az AFLP-PCR technika
alkalmazasa és a gélelektroforetikus elvalasztas utan
az eziisttel festett géleken egy-egy ,,géloszlopként”
(lane) jelennek meg. Ezekben az oszlopokban a DNS
fragmentek (band) szdmbavehetdk. Ha egy adott csik
jelen van, akkor 1-es értéket, ha nincs, akkor 0
értéket kap (Loh et al., 1999; Nybom ¢és Kraft, 1995).
Ha minden vizsgalt objektumra (adott populécid
DNS-mintazata) elvégezziik a fenti transzponaciot,
akkor egyértelmiien képezhetjiik az Un. Jaccard-
indexet (J):

J = a/at+b+c, ahol

a = két Osszehasonlitandé mintaban, az azonos
pozicidban 1évé csikok szama,

b = csak az egyik 0sszehasonlitand6 mintara jellemz6
csikok szama,

¢ = csak a masik Osszehasonlitandd mintara jellemz6
csikok szama.

A Jaccard index, tehat annak ,a becsiilt
valdszintisége, hogy két objektum megegyezik egy,
legalabb az egyikiiket jellemz6 valtozoban” (Podani,
1997).

A ,J” értéke 0 és 1 kozott mozoghat, tiikkrozve a
két minta genetikai kozelségét.

A Jaccard-index értékeit hasonlosagi matrixokba
rendeztiik, amelyeket dendrogramokon is
megjelenitettiink (/-6. tablazat).

AZ EREDMENYEK ISMERTETESE ES
ERTEKELESE

Eredményeink alapjan megallapithato, hogy a két,
kiilonbozé helyrdl szarmazé C. sativus hasonlosagi
indexe volt a legnagyobb: J=0,9 (2. és 5. tablazat). A
C. sativushoz a tobbi faj koziil minden esetben a C.
cartwrightianus allt a legkdzelebb. A 2. tablazatban
két, eltérd helyrdl szarmazd C. sativus szerepel. Ha
ezek barmelyikét kiemeltiik az adatsorunkbol (3. és
4. tablazat), az el6z6 eredmény akkor sem valtozott.
Az 5. tablizat a két C. sativus és a C.
cartwrightianus  becsilt  hasonlésagat mutatja,
melybdl megallapithatd, hogy a C. sativusok és az
utobbi kozt 1évé tavolsagok eltérése csekély, azaz
majdnem ugyanolyan mértékben hasonlit a két eltérd
élodhelytt C. sativus a C. cartwrightianusra. A
6. tablazat szintén azt a feltételezést erdsiti, hogy a
C. sativus legkozelebbi rokona az itt szerepld 6t faj
kozil a C. cartwrightianus. Eredményeinkbdl az is
kitiinik, hogy a két eltérd helyrdl szarmazo C. sativus
hasonlésagi értéke magasabb, mint az egy faj, két
valtozatat add C. goulimyi és C. goulimyi var. albus
esetében, am ez utdbbiak hasonlosaga a restrikciods
enzimtél fliggden magasabb, megegyezik vagy
kisebb, mint a C. sativus — C. cartwrightianus kKozotti
hasonlosag (1., 3., 4. és 6. tablazat).

Természetesen hangsulyozni kell, hogy a fenti
allitasokat ugyan fiiggetlen, ismételt kisérletek
alapjan tessziik, de eddig csak egyetlen EcoRI/Trull
primer part probaltunk ki PCR-os programjainkban;
és itt kell megemliteniink azt is, hogy a C.
cartwrightianus csoport hianyz6 taxonjaibol eddig
nem sikeriilt mintat beszerezniink, ezért még ezen
taxonok vizsgalataval is ki kivanjuk boviteni kisérleti
munkankat.




1. tablazat

EcoRI+Trull (kettés) emésztett Crocus DNS-mintdzatok Jaccard-index alapjan hasonlésagi matrixba rendezett és dendrogramon

C.cartwr.

abrazolt formaja

C.longifl. C.goulimyi C.gou.v.alb C.serotinus
,324
,353 ,607
,353 324 ,353
,371 ,382 371 ,455

C.sativus1
C.sativusl
C.cartwr. ,556
C.longifl. ,364
C.goulimyi 375
C.gou.v.al ,452
C.serotinu ,406
C.pulchell ,382
0
C.goulimyi 4
C.gou.v.alb 5
C.sativusl 1
C.cartwr. 2
C.longifl. 3
C.serotinus 6
C.pulchell. 7

C.pulchell.

Table 1: Double (EcoRI+Trull) digested Crocus DNA patterns arranged in similarity matrix with Jaccard index and displayed on

dendrogram

2. tablazat

EcoRI emésztett Crocus DNS-mintazatok Jaccard-index alapjan hasonlésagi matrixba rendezett és dendrogramon abrazolt formaja

C.sativusl

,636
,267
417
,231
412
,250

C.cartwr. C.longifl. Cgoulimyi C.cou.v.al C.serot.
,308
,250 ,231
,400 ,250 ,625
,294 ,278 ,500 ,333
,300 ,273 ,333 ,375 ,188

Relativ tavolsag

C.sativus2
C.sativus2
C.sativusl ,900
C.cartwr. ,700
C.longifl. ,286
C.goulimyi ,333
C.gou.v.al. ,250
C.serot. ,353
C.pulchell 273
0
C.sativus2 1
C.sativusl 2
C.cartwr. 3
C.goulimyi 5
C.gou.v.alb 6
C.serotinus 7
C.pulchell. 8
C.longifl. 4

C.pulchell

Table 2: EcoRI digested Crocus DNA patterns arranged in similarity matrix with Jaccard index and displayed on dendrogram




3. tablazat
EcoRI emésztett DNS-mintdzatok Jaccard-index alapjan hasonlésagi matrixba rendezett és dendrogramon abrazolt formaja
a C. sativus 2 nélkiil

C.sativusl C.cartw. C.longifl. C.goulimyi C.gou.v.al C. serot. C.pulchell
C.sativusl
C.cartwr. ,636
C.longifl. ,267 ,308
C.goulimyi 417 ,250 ,231
C.gouv.al. ,231 ,400 ,250 ,625
C.serot. 412 ,294 ,278 ,500 ,333
C.pulchell ,250 ,300 273 ,333 375 ,188

Relativ tavolsag

C.sativusl
C.cartwr.
C.goulimyi
C.gou.v.al
C.seot.
C.pulchell
C.longifl.

W~NO BN

Table 3: EcoRI digested Crocus DNA patterns arranged in similarity matrix with Jaccard index and displayed on dendrogram without
C. sativus 2

4. tablazat
EcoRI emésztett DNS-mintazatok Jaccard-index alapjan hasonlésagi matrixba rendezett és dendrogramon abrazolt formaja
a C. sativus 1 nélkiil

C.cartwr. C.longifl C.goulimyi  C.gou.v.al C.serot. C.pulchell C.sativus2
C.cartwr.
C.longifl. ,308
C.goulimyi ,250 231
C.gou.v.al ,400 ,250 ,625
C.serot. ,294 278 ,500 ,333
C.pulchell ,300 273 333 375 ,188
C.sativus2 ,700 ,286 333 ,250 ,353 273
Relativ tavolsag
0 5 10 15 20 25
Fom Fom Fom Fom Fom +
C.cartwr. 1
C.sativus2 7 —]
C.goulimyi 3 =
C.gou.v.al. 4
C.serot. 5
C.pulchell 6
C.longifl. 2

Table 4: EcoRI digested Crocus DNA patterns arranged in similarity matrix with Jaccard index and displayed on dendrogram without
C. sativus 1




5. tablazat

EcoRI emésztett C.sativus 1, C.sativus 2 és C. cartwrightianus DNS-mintazatok Jaccard-index alapjan hasonlésagi matrixba rendezett
és dendrogramon abrazolt formaja

C.sativus2

,900

C.sativusl

Relativ tavolsag

C.cartwr.
C.cartwr.
C.sativus2 ,700
C.sativusl ,636
0
+——
C.sativus2 2
C.sativusl 3
C.cartwr. 1

Table 5: EcoRI digested Crocu sativus 1, C. sativus 2 and C. cartwrightianus DNA patterns arranged in similarity matrix with Jaccard

index and displayed on dendrogram

6. tablazat

Trull emésztett DNS-mintazatok Jaccard-index alapjan hasonlésigi matrixba rendezett és dendrogramon abrazolt formaja

C.cartwr.

,265
,200
273
,348
,250

C.longifl.

457
,452
,282
,488

C.goulimyi C.gou.v.al C.serot. C.pulchell
,535
279 ,289
,500 ,465 ,268

Relativ tavolsag

C.sativ.1
C.sativusl
C.cartwr. , 769
C.longifl. 235
C.goulimyi 237
C.gou.v.al ,281
C.serot. ,304
C.pulchell 222
0
+——
C.sativusl 1
C.cartwr. 2 —
C.serot. 6
C.goulimyi 4
C.gou.v.al. 5
C.pulchell 7
C.longifl. 3

Table 6: Trull digested Crocus DNA patterns arranged in similarity matrix with Jaccard index and displayed on dendrogram
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