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RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 

 
A  adenin 
ABI prism:  ABI PRISM® 310 DNS Szekvenáló 
aDNA:   (ancient DNA) ősDNS 
ALF:   Automata Lézer Fluorométer 
AP-PCR:  (Arbitrarily Primed PCR) Véletlenszerűen kapcsolt PCR 
bp:  bázispár 
C  citozin 
CAPS:  Cleaved amplified polymorphic sequence 
cM:   centiMorgan 
cp:  (Chloroplast) kloroplaszt 
cpDNS  kloroplaszt DNS 
DNS:   Dezoxi-ribonukleinsav 
dNTP:   Dezoxi-nukleotid-trifoszfátok 
EDTA:  Etilén-diamin-tetraecetsav 
EST:   (Expressed Sequence Tag) Expresszálódó szekvencia részletek 
EtBr:   Etídium-bromid 
G  guanin 
GC:   Gázkromatográfia 
IMA:  Inter Mikroszatellita Amplifikáció 
ITS:   (Internal Transcribed Spacer) Belső átíródó rDNS spacer 
LB:  Luria-Bertani féle táptalaj 
MDA:   Multiple Displacement Amplification 
MgCl2:   Magnézium-klorid 
mM:   millimol 
MS:   Murashige és Skoog alaptáptalaj 
MSD:     Multiple Strand Displacement 
mtDNS:  Mitokondriális DNS 
Na-OCl:  Nátrium-hipoklorit 
ng:   nanogramm 
PCR:   (Polimerase Chain Reaction) Polimeráz láncreakció 
pg:   pikogramm 
pM:   pikomol 
PTB:  N-fenilsav thiazólium-bromid 
QTL:   (Quantitative Trait Loci) Kvantitatív tulajdonság lókusza 
rbcL:   kloroplaszt ribulózbifoszfát-karboxiláz 
rDNS:   riboszómális DNS 
RNS:   Ribonukleinsav 
SDS:   Nátrium-dedocil-szulfát 
SNP:   (Single Nucleotid Polymorphism) 
SSR:   (Simple Sequence Repeat) Egyszerű szekvencia ismétlődés 
T  Timin 
Tris:   Tris (hidroximetil) aminometán 
Tris-HCl:  Tris hidroklorid 
UV:   Ultra-ibolya sugárzás 
WGA:  (Whole Genom Amplification) Teljes genom felszaporítás 
µl:   mikroliter
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1. CÉLKITŰZÉS 

 
A 1980-as évek közepéig a kutatók úgy gondolták, hogy csak a biokémiailag stabilabb 

molekulák, mint pl. a lignin állhat ellen az élőlény pusztulását követő lebomló 

folyamatoknak, míg a DNS teljes pusztulása miatt nem vizsgálható. A DNS az idő múlásával 

degradálódik, azonban szerencsés körülmények (alacsony hőmérséklet) (Ottoni et al., 2009), 

gyors kiszáradás, magas sókoncentráció, száraz körülmények) között kevésbé károsodik 

(Mateiu et al., 2008; Rambaut et al., 2009), ezáltal lehetőséget biztosítva az ősDNS 

fennmaradásához. Ezért megfelelő körülmények között a DNS túlélése biztosított (Smith et 

al., 1997; Burger et al., 2000; Pruvost et al., 2007). Az ősDNS kutatásokkal egy új 

tudományterület, az archeogenetika született meg, amely lehetővé teszi az évszázadok, 

évezredek óta konzerválódott növényi maradványok DNS-ének kinyerését, és a PCR 

technológia felhasználásával visszanyert kis mennyiségű örökítőanyag, - akár egy kópiából 

történő – felszaporítását (amplifikációját) (Gyulai et al. 2006). 

 

A vizsgálataimban felhasznált Citrullus magvak egyrésze a debreceni volt Kölcsey 

Művelődési Központ területén feltárt kutak növényanyaga, melynek kora a 13. századra 

datálható. A 15. századi Citrullus magvak a budai királyi vár (Árpád-házi IV. Béla Király, 

1243) Zsigmond-kori szárnyának (15. sz. eleje), régészeti feltárása (1999) során (Budapest I. 

Ker., Szent György tér, Teleki palota, 8 sz. kút) kerültek felszínre (Nyékhelyi, 2003). A 

budavári ásatások során nagy mennyiségű növénymaradvány került elő, 195 növényfaj több 

mint 3 millió maglelete (Gyulai et al., 2006). A 19. századi Citrullus mag botanikai 

gyűjtemény anyaga, az un. Pannonhalmi Apátság botanikai gyűjteményéből bocsátották 

rendelkezésünkre (Mezőgazdasági Múzeum, Budapest). 

 

A DNS megmaradásának szempontjából a kedvező környezeti körülmények eredményeképp 

maradhattak a magvak jó megtartásúak, ezáltal lehetőséget adva a sikeres DNS-izoláláshoz és 

felszaporításhoz. A molekuláris vizsgálatok lehetőséget nyújtottak a középkori 

Magyarországon termesztett és fogyasztott ősi Citrullus típusok azonosítására. A 

negyvennégy mai Citrullus fajjal és fajtával (hazai-, külföldi-, táj- és termesztett fajták) 

történő molekuláris és morfológiai összehasonlítás alapján megállapítható volt az ősi 

növények morfotípusa és elkészíthető volt a pontos rokonsági kapcsolatokat feltáró 

molekuláris klaszter analízis. 
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Munkám célja a 13. 15. és 19. századi mintákból szelektált Citrullus magok archeogenetikai 

feldolgozása, mely során az alábbi feladatokat tűztem ki célul: 

 

1. Kiiszapolom, kiválogatom és meghatározom a 13.- 15.- és 19. századi Citrullus dinnyemag 

leleteket. 

 

2. Kimutatom, és izolálom a magmaradványokban fennmaradt ősDNS-t, meghatározom 

degradációjának mértékét, és összehasonlítom a mai fajták DNS mintáinak sejtmagi (nDNS) 

és kloroplasztisz DNS (cpDNS) próbáival. 

 

3. Igazolom a sejtmagi (nDNS) riboszómális DNS (rDNS) ITS (internal transcribed spacer) 

lókuszának elemzésével a Citrullus fajok molekuláris domesztikációs lépéseit, valamint a 

magok exogén/endogén fertőzésmentességét, és kizárom az exogén fertőzött magvakat. 

 

4. Meghatározom a sejtmagi nSSR lókuszok elemzésével a mikroszatellita lókuszok molekuláris 

evolúcióját 44 mai fajtával történő összehasonlításban (8 magyar fajta, 10 külföldi fajta, és 25 

tájfajta). 

 

5. A cpDNS lókuszok elemzésével új Citrullus haplotípusokat határozok meg. 

 

6. Igazolom a teljes genom amplifikálás (WGA) alkalmazhatóságát az ősi DNS mintákban, 

megvizsgálom a szekvenciahűségét, és meghatározom a felszaporítás hatásfokát. 

 

7. Fajtarekonstrukciót végzek az ősDNS minták SSR és cpDNS fragmentum mintázata alapján 

az ősi Citrullus növényanyag genotípusának meghatározására molekuláris dendrogram 

elemzéssel. 

 

8. Rekonstruálom a régészeti Citrullus leletek fenotípusát 44 mai fajtával való morfológiai (24 

morfológiai marker alapján) összehasonlításban morfológiai dendrogram elemzéssel. 

 

9. Azonosítom a régészeti Citrullus magleletek fenotípusos tulajdonságait, különös tekintettel a 

hússzín (lcyb gén) meghatározására. 
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2. BEVEZETÉS ÉS IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

2.1 A régészeti genetika (Muzeomika) és jelentősége 

 
Az archeogenetika a természettudományok egyik legújabb tudományterülete, amely alig két 

évtizedes múltra tekint vissza, ennek ellenére gyorsan fejlődő terület, állandóan megújuló 

módszerekkel, technikákkal. 

 

Az archeogenetika segítségével a kihalt élőlények évszázadok és évezredek óta 

konzerválódott sejtjeiből ősDNS rekonstruálható (Brown, 1999; Cooper és Poinar, 2000; 

Gugerli et al., 2005; Hofreiter, 2011). Molekuláris módszerek és technikák segítségével 

tanulmányozhatjuk a különböző élőlények evolúciós fejlődését, valamint összehasonlíthatjuk 

a már kipusztult élőlények és a mai leszármazottainak vélt egyedek genetikai állományát, 

meghatározhatjuk genetikai távolságukat (Hofreiter et al., 2001). Ezáltal fény derülhet 

nagyobb léptékű evolúciós változásokra az állat és növényvilágban egyaránt. A polimeráz 

láncreakció (PCR) kifejlesztése segítségével rutinszerűvé vált az akár egyetlen kiindulási 

molekulából történő DNS felszaporítás, hatalmas előrelépést jelentve az ősDNS kutatásokban 

(Pääbo et al., 1988; Pääbo, 1989b; Thomas et al., 1989;  Woide et al., 2010;  Ginolhac et al., 

2012; Scubert et al., 2012; Stiller és Fulton, 2012; Fulton és Stiller, 2012). 

 
Az archeogenetika mint önálló tudomány, éppen a PCR-eljárást (Mullis, 1986)  kifejlesztő 

Cetus (USA) vállalat laborjában kezdődött a 140 éves, múzeumban őrzött, kihalt lófajta a 

quagga (Equus quagga) bőrmintájából kivont ősDNS vizsgálatával (Higuchi et al., 1984). Az 

archeogenetikai kutatócsoportok az első időszakban állati és emberi (múmia) bőrből 

próbálkoztak DNS kivonással (Higuchi et al., 1984; Pääbo, 1985, 1989b), azonban ezekről a 

munkákról később kiderült, hogy az izolált DNS számos esetben modern emberi (Cooper és 

Poinar, 2000; Hofreiter et al.,  2001; Pääbo et al., 2004; Malmstrom et al.,  2007; Gilbert et 

al.,  2007), vagy bakteriális, illetve gomba eredetű szennyeződés eredményei. Megjegyzendő, 

hogy a korai eredmények szakmai elfogadtatása nem volt egyszerű, miután a DNS-

károsodásokban és azok kijavításában szakértő kutatók szerint a mintákban nem maradhat ép 

DNS az oxidatív károsodások miatt. Később bizonyítást nyert, hogy a valóban előforduló 

DNS-degradáció jelentős lehet, különösen a feltárás helyének talajviszonyai miatt, de mégsem 

lehetetlen az archeo leletekből autentikus DNS-t izolálni (Binlader és Willerslev, 2010).  
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Ilyen kétes erdemények voltak a növényi maradványokban több millió évig (17-20 millió) 

(Yang, 1997; Bada et al., 1999) túlélő DNS sikeres izolálását (Golenberg et al., 1990; Soltis 

et al., 1992) közlő publikációk. Továbbá a DNS izolálás több millió éves dinoszaurusz 

csontokból (Woodward et al., 1994), borostyánból kinyert rovar ősDNS (Cano et al., 1992 

a,b, 1993 a; Desalle et al., 1992, 1993, 1994; Poinar et al., 1993), és az életre kelthető 

baktériumok izolálása 3 millió éves leletekből (Shi et al., 1997) később került megcáfolásra 

(Spencer és Howe, 2004). A publikált eredmények egy része a kísérletektől független 

laboratóriumokban való megismétlése nem volt sikeres, illetve a várt eredmények elmaradtak 

(Sidow et al., 1991; Austin et al., 1997 a,b). Próbálkozások történtek 250 millió éves 

rétegekből feltárt baktériumokból (Vreeland et al., 2000; Fish et al., 2002), 20 millió éves 

borostyánba (Pääbo és Wilson, 1991; Kim et al., 2004) zárt dipterákból (Austin et al., 1997 

a,b), 40 millió éves borostyánba zárt méhből (Cano et al.,  1992a), 120 millió éves zsizsikből 

(Cano et al., 1993 b), termeszből (Desalle et al., 1992) és rovargyomorból (Cano és Borucki, 

1995), 250 és 415 millió éves sókristályba zárt baktériumokból (Vreeland et al., 2000; Fish et 

al., 2002), több millió éves mikrobából (Fletcher et al.,  2003) és néhány ezer éves 

baktériumból ősDNS kinyerésére is (Taylor et al., 2007; Stakhov et al.,  2008; Johnson et al., 

2008; Lowenstein, 2009, Preus et al., 2011). 

  

Az esetek legnagyobb részében a téves eredmények humán és mikrobiális eredetű 

szennyeződések téves felszaporításából származtak. Különösen az emberi régészeti DNS-

minták „modern” DNS-el való szennyeződése jelentett és jelent a mai napig is súlyos 

problémát (Gigli et al., 2009; Deguillux et al., 2011). Az emberi eredetű szennyeződések 

elkerülése céljából az izolálási folyamatok jelentős fejlesztéseken mentek keresztül az évek 

során (Boessenkool et al., 2012). Ezt tükrözi az a változás is, amely a vizsgálatoknál 

alkalmazandó kontrollok számának alakulásában érzékelhető. Míg 1989-ben három 

szempontot vettek figyelembe, addig 2005-ben már nyolc szabálynak kellett megfelelni a 

kutatást végzőknek (Pääbo et al., 2004). Valószínűleg ezek a rigorózus kontrollok is 

eredményezték, hogy ma már igen kevesen foglalkoznak emberi régészeti leletek DNS 

vizsgálatával, sokkal kedveltebb a barlangi medve (Krause et al., 2008) vagy bölénycsontok 

(Gilbert et al., 2005) vizsgálata, ahol az azonos fajból származó DNS-el való szennyeződés 

lehetősége kizárható. Bár ezen minták esetében is előfordult akár 20 különböző emberi DNS-

el való szennyeződés kimutatása is (Hofreiter et al., 2001).  
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A kezdeti időszakban született és később megcáfolt kísérleti eredmények ellenére 

lehetségesnek tűnik, akár 55 millió éves kövületek (Yakutföld, Szibéria) lenyomataiból 

(Myrtceae: Paramyrtacicarpus plurilocularis és Paramyrtaciphyllum agapovii) ősDNS 

kinyerése. Ezen feltevést erősíti az is, hogy kutatók 1995-ben Krétakori dinoszaurusz tojásból 

sikeresen izoláltak ősDNS-t (Schweitzer et al., 2005). A legkorábbi krétakori dinoszaurusz 

lelet 68 millió éves, mely esetében csontokból és tojáshéjból vontak ki sikeresen ősDNS-t 

(Godefroit et al., 2008). A legújabb eljárásokban lehetőség nyílik nukleinsav specifikus 

festékek alkalmazásával az ősDNS kimutatására a növényi, állati és emberi leletekből 

(Ozerov et al., 2006). 

 

A múzeumokban tárolt növényi és állati maradványok is jelentős segítséget nyújtanak az 

archeogenetikai kutatások fejlődéséhez (Suarez és Tsutsui, 2004), és tették lehetővé számos 

állat és növényfaj esetében az évszázadok, évezredek óta konzerválódott szövetekből ősDNS 

kivonását és rekonstruálását (Brown, 1999; Cooper és Poinar, 2000; Gugerli et al., 2005; 

Gyulai et al., 2006, 2011; Rohland, 2012; Bolnick et al., 2012;  Benoit et al., 2012). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1. ábra: Az eddig feltárt növényi és állati fosszíliák és leletek az ősDNS fennmaradásának időfüggvényében 
(Hebsgaard et al., 2008). 
 

A 80-as évek közepéig a kutatók úgy gondolták, hogy csak a biokémiailag stabil molekulák, 

mint a lignin képesek fosszilizációs folyamatokkal járó lebomlást túlélni, míg a gének (DNS 

molekulák) teljes pusztulásuk miatt nem vizsgálhatók (Briggs et al., 2000, Chalfoun és 

Tuross, 1999; Threadgold és Brown, 2003). A növényi és állati maradványokban fellelhető 

DNS-t (1. ábra) az idő múlásával a különböző nukleázok lebontják (Higuchi et al., 1984), 

azonban szerencsés körülmények között, mint pl. alacsony hőmérséklet, gyors kiszáradás, 

magas sókoncentráció mellett a DNS kevésbé degradálódik (Shen-Miller, 2002; Poinar et al., 

2003; Willerslev et al., 2003). 
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Vélemények szerint a mai technikai háttérrel 1 millió év az az idő intervallum, ameddig a 

növényi és állati DNS optimális körülmények között fennmaradhat (Lindahl, 1972, 1993; 

Wayne et al., 1999; Hofreiter et al., 2001; Pääbo et al., 2004; Ho et al., 2007; Hofreiter, 2007; 

Hebsgaard et al., 2008; Marchant, 2011, Campbel és Hofreiter, 2012; Campos et al., 2012) és 

belőle ősDNS vonható ki. 

 

Az európai archeogenetikai kutatások (Svédország) az egyiptomi múmia-kutatásokkal (Pääbo, 

1985), és az első sikeres csontból történő DNS kivonással (Hagelberg et al., 1989; Sykes, 

1991, 2001, 2003) kezdődtek. 

 

Hazánkban az archeogenetikai kutatások egyrészt humán (Kalmár, 2000; Fletcher et al., 2003; 

Bogacsi-Szabó et al., 2006; Mende, 2006), másrészt növényi archeogenetikai vonalon 

(Lágler, Gyulai et al., 2005; Szabó, Gyulai et al., 2005a) indultak. 

 

2.1.1 ősDNS leletek az állatvilágból 

 
A régészeti genetika kezdetét az első mamutleletek (nem közölt eredmények), és a 140 éves, 

múzeumban őrzött, kihalt lófajta a quagga (Equus quagga) bőrmintájából kivont ősDNS 

vizsgálatától számítjuk (Higuchi et al., 1984). Amelyből 2005-ben amerikai kutatók mtDNS-t 

is izoláltak, ami segítségével tisztázták a kihalt quagga kérdéses filogenetikai kapcsolatait a ló 

és a zebra rokonságában (Leonard et al.,  2005). Ezt követte az ausztráliában őshonos 

ragadozó kutyaféle, a kihalt erszényes farkas (Thomas et al., 1989; Krajewski et al., 1992, 

1997) molekuláris vizsgálata. Az utolsó jégkorszak botanikai elemzése (Taberlet és Cheddadi, 

2002; Brewer et al., 2002; Litt et al., 2003; Stehlik, 2003), valamint a fennmaradt jégbe 

fagyott állatok (10-40,000 éves) ősDNS elemzése napjainkban is folyik, beleértve a mastodon 

(Mammuth americanum) kutatásokat (Hagelberg et al., 1994; Hoss et al., 1994; Noro et al., 

1998; Greenwood et al., 1999, 2001a,b; Debruyne et al., 2003; Gibbons, 2005; Bottjer et al., 

2006; Poulakakis et al., 2006; Krause et al., 2006; Debruyne és Barriel, 2006; Binladen et al., 

2007; Gilbert et al., 2007; Hofreiter, 2008). Hasonló kísérletek folynak napjainkban 800,000 

éves kihalt törpe elefánttal (Poulakakis et al., 2002, 2006; Orlando et al., 2007), gyapjas 

rinocérosszal (Orlando et al., 2003b, Boeskorov et al., 2011) (2. ábra), 500 éves őstulokkal 

(Gravlund et al., 2012), illetve a világon először 12000 éves gímszarvasból izolált DNS-el 

(Stankovic et al., 2011). 
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2. ábra: A 40,000 éves gyapjas rinocérosz múmia (Boeskorov et al., 2011) 

 

Az archeogenetikai vizsgálatokhoz a kihalt, de múzeumokban tárolt állatok sikeres 

molekuláris vizsgálatai adták meg a kezdő lökést, és a továbbiakban is nagyban hozzájárulnak 

a kihalt állatok filogenetikai vizsgálataihoz (Suarez és Tsutsui, 2004; Bruyn et al., 2011; 

Taleb-Hossenkhan et al., 2012). Mára a kihalt állatokkal végzett sikeres vizsgálatok száma 

meghaladja a százat (Kuch et al., 2002; Ho et al., 2007; Clack et al., 2012). 

Az állatokon végzett archeológiai vizsgálatok esetében egy probléma kiküszöbölhető, mivel a 

kísérletek nagyrészében a szekvenciaazonosság a kihalás előtti azonos taxonómiai csoportba 

való tartozást támasztja alá, illetve a mai fajok DNS-ével a keveredés kizárt. 

 

Emlős leletek: 

 

Mamut (Mammuthus primigenius): A kezdeti időszakban a kutatók mamutcsontokból 

próbálták kivonni a csontvelői DNS-t, de a csontvelő súlyosan károsodik a fagyban, a 

szőrszálban viszont meglepően jól megmarad. Elsőként 1977-ben Russel Higuchi-nak sikerült 

az utolsó jégkorszakból (10,000 éve) fennmaradt jégbe fagyott mammutborjú szöveteiből 

DNS-t izolálni (Higuchi et al., 1984). A Mamut Genom Projekt-jének kutatócsoportja 

áttörésnek tekinthető eredményt ért el a kihalt állatok genomszekvenciájának földerítése 

területén. Újgenerációs DNS-szekvenáló készülékek segítségével 4 milliárd bázis sorrendjét 

határozták meg a mamut genomjában. A kutatócsoport a mamut nukleáris örökítőanyagának 

szekvenálásához két mamutmúmia szőrzetéből kivont ősDNS-t használt (Poinar et al., 2006; 

Debruyne et al., 2003, 2008b; Gilbert et al., 2008a; Miller et al., 2008). Az egyik példány 

20,000 éve, a másik legalább 60,000 éve pusztult el, és tetemüket viszonylag épen megőrizte 

a szibériai örökfagy. A szőrzetből származó DNS használatának több előnye is van a 

csontokból származó DNS-sel szemben (Begston et al., 2011).  Egyrészt könnyebben 

eltávolíthatók róla a mindig jelenlévő szennyező baktériumok és gombák, illetve a 
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szőrszálban lévő keratin védőburokként óvja a DNS-t, ezáltal kevésbé károsodik az idők 

folyamán, mint egy csontból származó minta (Campos et al., 2011). Vélemények szerint, a 

teljes mamutgenom 4 milliárd bázispárból áll, nagyjából ennyire becsülik a ma élő afrikai 

elefánt genomjának nagyságát. Noha a szekvenálás során több mint 4 milliárd DNS-bázisból 

álló adatállomány gyűlt össze, jelenleg csupán 3,3 milliárd bázist társítottak a mamut 

genomjához. Elképzelhető, hogy a fennmaradó DNS egy része is a mamuthoz kapcsolható, de 

a többi rész valószínűleg más szervezetekhez (baktériumokhoz, gombákhoz) tartozik, 

amelyek szennyeződésként kerültek a mintába, amelyek elkülönítéséhez összehasonlításként 

az afrikai elefánt vázlatos genomszekvenciáját használták (Miller et al., 2008). A két állat 

génállománya csak 0,6 százalékban különbözik, ez nagyjából fele akkora, mint az ember és 

legközelebbi rokona, a csimpánz közötti genetikai különbség. A felszaporított mamut 

szekvenciáját összehasonlítva az afrikai elefánt szekvenciákkal (Loxodonta africana) 

megbecsülhető volt a két faj evolúciós szétválásának ideje, amely 5-6 millió évvel ezelőtt 

történhetett (Poinar et al., 2006). 

Újabb nagyszerű leletként 2007-ben egy 10,000 éves mamutbébi (3. ábra) került elő az 

oroszországi Jamal-félszigeten. A hathónapos korában elpusztult borjú 130 centiméter magas 

volt, és testét teljes egészében megőrizta a jégtakaró. 

 

 

 

 

 

 

 

3. ábra: A 10,000 éves mamutborjú feltárása és kiemelése Szibériában (Miller et al., 2008). 

 

A 2007-ben Alaszkában feltárt jégbe fagyott 50-130 ezer éves kihalt mastodonból (Mammuth 

americanum) komplett mitokondriális genomot sikerült szekvenálni amerikai kutatóknak 

(Rohland et al., 2007), amely segítségével fejlődéstanilag sikerült a mastodont rendszerezni 

(Rohland et al., 2010) (4. ábra). Megállapítható, hogy a több ezer éve kihalt mastodon az 

evolúciót tekintve megközelítőleg 24-28 millió éve különült el a ma élő elefántoktól. 
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4. ábra: A több ezer éve kihalt mastodon (’amerikai mamut’) és az eurázsiai mamut rokonsági kapcsolata a ma 
élő elefánt fajokkal (Mé - millió év) (Rohland et al., 2007). 
 

A kiterjedt mamut kutatások segítségével elérhetővé válhat a teljes mamut genom 

szekvenálása (Noguchi et al., 2006; Rompler et al., 2006; Weber et al., 2007; Gilbert et al., 

2007, 2008b), elsősorban a legújabb technikának, az emulziós PCR-nek (Margulies et al., 

2006) és piroszekvenálásnak (Ronaghi et al., 1996, 1998; Gowda et al., 2006) köszönhetően. 

Ez a módszer nem az időigényes gélelektroforézist alkalmazza, hanem a DNS polimeráz 

aktivitását detektálja ELIDA módszerrel (enzimatikus luminometriás pirofoszfát beépülés 

követésével - enzymatic luminometric inorganic pyrophosphate) úgy, hogy a DNS szintézise 

során, a nukleotid beépülésekor felszabaduló pirofoszfát molekulát (PPi) ATP-vé konvertáló 

ATP-szulfuriláz enzim aktivitását méri. A detektálás luziferáz (szentjános bogár enzime) 

módszerrel (foton detektálás) történik. A módszer zajszintjét a minimumra lehetett 

csökkenteni a dATP helyett történő tiofoszfát dATPαS (deoxyadenosine α-thiotriphosphate; 

syn. 5’adenozin foszfoszulfát - APS) alkalmazásával, amelyet a DNS polimeráz nem érzékel, 

viszont a luciferáz enzimmel kevésbé lép keresztreakcióba (Ronaghi et al., 1996, 1998). 

 

Erszényes farkas (Thylacinus cynocephalus): A 20. század elején kihalt erszényes farkasból 

(5. ábra) izolált ősDNS (egy felnőtt állat erszényéből származó kölyök, amelyet száz éve 

konzerváltak, és egy százéves erszényes farkas bőrből), illetve a világ más tájairól származó 

erszényes ragadozók mtDNS-ének (cytokrom b gén, Col2a1 gén) vizsgálatával sikerült 

bizonyítani (Miller et al., 2009), hogy a kihalt tasmániai farkas közelebb állt az evolúciós 

fejlődésben a többi ausztáliai erszényeshez, mint a dél-amerikai ragadozó erszényesekhez 
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(Thomas et al., 1989; Krajewski et al., 1992, 1997). Az eredmények tovább erősítették a 

teóriát, hogy a két kontinensen az erszényes ragadozók fejlődése, és morfológiai 

tulajdonságinak kialakulása párhuzamos módon ment végbe (Krajewski et al., 1997). A 

kutatóknak, azóta sikerült a kölyökegyed tartósított teteméből kivont DNS-molekulák 

elemzése révén számos gént beazonosítaniuk (Pask, 2008). 

 

 

 

 

 

 

 

5. ábra: A XX. század elején kihalt tasmán farkas, csontváza és 140 éves embriója (Pask, 2008). 

 

Vadló (Equus ferus): A jelenkori és különböző archeológiai (svéd és alaszkai 28,000 éves 

leletek) vadló leleteken végzett kísérletek igazolták a fajon belüli nagyfokú mtDNS 

variabilitást (Vila et al., 2001; Lippold et al., 2011). Ennek magyarázatát nem a ló 

mitokondriális örökítőanyag evolúciós rátájának felgyorsulásában, vagy a vadlovak DNS-

ének a génállományba való recens bejutásában látták, hanem a vadlovak és a modern lovak 

mtDNS-ének a háziasítás korai szakaszában bekövetkezett keveredésében (Orlando et al., 

2003a, 2008a; ). Az utóbbi években a molekuláris biológia új eszközöket adott a lófajták és 

alfajták kapcsolatát vizsgáló tudósok kezébe (Cai et al., 2009, Kimura et al., 2010). A 

mitokondriális DNS-ben bekövetkező mutációk alapján kiszámítható, hogy az Equus 

caballus, a mai háziló őse 1,7 millió évvel ezelőtt alakulhatott ki Észak-Amerikában. Ezt még 

inkább alátámasztja a Yukon lovon (Equus lambei) végzett vizsgálat (Forstén et al., 1992). Ez 

a faj volt az utolsó észak-amerikai lófaj, mielőtt a ló eltűnt volna a kontinensről, maradványait 

az alaszkai jéggel borított területek őrizték meg. A vizsgálat azt derítette ki, hogy a fajta 

genetikailag azonos az Equus caballus alfajjal (Hofreiter et al., 2001).  

 

Barlangi medve (Ursus spelaeus): A barlangi medve esetében (Hofreiter et al., 2002; Orlando 

et al., 2002) sikerült mitokondriális DNS-t izolálni, és ezt összehasonlítani a ma élő 8 és 2 

kihalt medvefaj mitokondriális DNS-ével (Krause et al., 2008). Ma már lehetséges az utolsó 

jégkorszak (késői pleisztocén) előtti és alatti élővilágban felmerülő populációgenetikai 

kérdések megválaszolása a mtDNS szekvenciák alapján. Az organellum DNS szakaszokat 
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”konzerválódott egység”-ként felhasználva a populációgenetikai vizsgálatokban, sikerült az 

alaszkai barnamedve (Ursus arctos) mitokondriális DNS típusát kimutatni a különböző 

szeparált földrajzi helyeken élő barnamedve populációban (Valdiosera et al., 2003, 2008; Bon 

et al., 2011), és a 30,000 évvel ezelőtt élő populációkból is (Leonard et al., 2000). Ami a kis 

populációkon bekövetkezett hosszútávú elkülönülést követő alacsony mtDNS variabilitás 

következménye (Pääbo, 2000). A közelmúltban sikerült az első rövid nukleáris DNS 

szakaszok izolálása, amplifikálása a pleisztocén korból fennmaradt állat leletekből 

(Greenwood et al., 1999). Hasonló kísérletek folynak egyéb jégkorszak előtti időből származó 

barlangi medve (Ursus spelaeus) (Valdiosera et al., 2006), és jégkorszaki barna medve 

(Leonard et al., 2000; Loreille et al., 2001; Barnes et al., 2002; Hofreiter et al., 2002) leletek 

mitokondriális és sejtmagi DNS-ének kivonásával. Az ilyen kutatások lehetővé teszik a kihalt 

állatok genetikai távolságának közvetlen meghatározását egymástól, és más még élő 

rokonaiktól. 

 

Madár leletek: 

 

Moa (Dinornis robustus): Az Új-Zélandon kihalt moa esetében a múzeumokban megőrzött 

csontok adták a lehetőséget a faj evolúciós kérdéseinek tisztázására, összehasonlítva más 

röpképtelen madárfajjal (futómadarak), mint a napjainkban Új-Zélandon élő kiwivel (Shepard 

et al., 2012), az afrikai struccal, a dél-amerikai nandúval, vagy az ausztráliai emuval és 

kazuárral. A teljes DNS állomány rekonstruálása terén az első sikerek 2001-ben születtek, 

amikor egy 400 éves moa teljes mitokondriális DNS állományának (16,500 nt) 

bázispársorrendjét határozták meg (Cooper et al., 2001a). A hosszú-PCR (long range PCR) 

(Cheng et al., 1994) technikával elkészített mitokondriális térkép lehetőséget adott az 

evolúciós fejlődési utak felvázolásához és segítséget nyújt a moa rendszertani helyének 

pontos feltérképezésében a futómadarak között. Továbbá sikerült igazolni a nagytermetű moa 

madarak eredetét, valamint azt, hogy ez a faj kétszer kolonizálta Új-Zélandot (Baker et al., 

2005).  

 

A mitokondriális DNS szekvenciák a moa ausztráliai származását, futomadár rokonságát 

bizonyította, szemben a szintén új-zélandi kihalással veszélyeztetett kiwivel (Cooper et al., 

1992). A nukleáris DNS szekvenciák nemhez kapcsolt lókuszainak vizsgálatával sikerült az 

előzőleg különböző moa fajnak leírt hím és női egyedeit azonosítani, és 9-re csökkenteni a 

kihaltnak hitt moa fajok számát (Bunce et al., 2003; Huynen et al., 2003). Szintén kutatások 
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folynak a Moa tojásának morfológiai rekonstruálására archeo tojásleletek felhasználásával 

(Allentoft és Rawlence, 2011; Huynen et al., 2012). A kísérletekben sejtmagi és 

mitokondriális DNS-t egyaránt felhasználtak melyet a tojás külső és belső felületéről izoláltak 

(Huynen et al., 2009) (6. ábra) . 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

6. ábra: Több ezer éves Moa tojás (Huynen et al., 2009) 

 

Dodó galamb (Raphus cucullatus): Csontjait csak a 20. században találták meg, és ekkor 

kiderült, hogy valójában egy íbiszféle madár volt. A maradványokban fellelt mtDNS 

cytochrome b és 12S rRNS szakaszainak vizsgálata szerint a dodók ősei nem a közelebbi 

Afrikából, hanem a távolabbi Délkelet-Ázsiából érkeztek. A molekuláris elemzés kimutatta 

(Roberts és Solow, 2003), hogy a dodó és legközelebbi rokona, a szintén kihalt Rodrigues-

szigeti galamb (Pezophaps solitaria) vagy remetegalamb egy közös, galambszerű (Pereira et 

al., 2007) ősből fejlődött ki. Legközelebbi rokonaik a ma Délkelet-Ázsiában élő sörényes 

galamb (Caloenas nicobarica), az új-guineai koronásgalamb (Goura spp.) és Szamoa 

szigetvilágának fogasgalambja (Didunculus strigrirostris). A dodó ezek alapján nem rokona 

más röpképtelen madaraknak, mint például az afrikai struccfélék, a dél-amerikai nandufélék, 

az ausztráliai emufélék (Heupink et al., 2011), az új-guineai kazuárfélék, az új-zélandi 

kiwifélék, valamint a már kihalt moa- (Új-Zéland) és elefántmadár-féléknek (Madagaszkár). 

A madárfélék genetikai vizsgálatai során megállípításra került, hogy genetikai anyag 

kinyerését legsikeresebben csontból, iletve szőrből és tojáshéjből (Oskam et al., 2010, 2011, 
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2012) lehetséges. A tollmaradványokban található maradvány DNS mennyisége 

számottevően elmarad az egyéb maradványokban fellelhető DNS mennyiségétől (Olsen et al., 

2011). 

 

Rovar leletek: 

 

A miocén korból (5-25 millió éve) származó borostyánba zárt dipterákból (Austin et al., 

1997a,b; Gutiérrez és Marín, 1998), zsizsikből (Cano et al., 1993b), és termeszből (Desalle et 

al., 1992), valamint rovargyomorból (Cano és Borucki, 1995), vagy sókristályból (Vreeland et 

al., 2000; Fish et al., 2002) nem tudtak DNS-t izolálni reprodukálhatóan, köszönhetően 

annak, hogy az így fennmaradt állati maradványokban számos fizikai, kémiai és biológiai 

változás ment végbe. 1982-ben 40 millió éves borostyánkőbe zárt rovarból izoláltak 

szöveteket, de DNS szekvenciákat nem tudtak reprodukálni (Poinar et al., 1993). A 

szikláshegységben 50 éve kihalt 400 éves szöcske leletekből sikerült kutatóknak ősDNS-t 

izolálni, és a kihalt rovar fajt filogenetikailag rendszerezni  (Chapco et al., 2004). Hasonó 

kísérleteket folytattak feltárt bogár és bogár páncél maradványokból (Carabidae) kinyert 

ősDNS-sel (Balke et al., 2008; King et al., 2009) (7. ábra). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

7. ábra: Húszezer éves bogárpáncél (Carabidae) leletek (méretarány: 1mm) (Balke et al., 2008). 
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2.1.2 ősDNS leletek Humán vonatkozásai 

 
Az archeogenetikai munkák másik izgalmas területe az emberi leletek (Pääbo, 1999, Pääbo et 

al., 1988, 1999; Alonso et al., 2003; Cooper et al., 2001b, 2004; Jahren et al., 2004; 

Malmstrom et al., 2007; Kirsanow és Burger, 2012), az egyiptomi múmiák (a legrégebbi az 

i.e. 3300-ból) ősDNS kutatása (Pääbo, 1985, 1989b), valamint az emberi evolúció kutatása 

(Handt et al., 1994b; Noonan et al., 2006) (1. táblázat). Szintén nagy jelentőséggel bíró 

kutatások az első ősDNS klónok izolása volt 5600 éves (i.e. 2600-ból) egyiptomi múmiákból 

(Pääbo, 1985). 

 

A legnagyobb nehézségekbe a kutatók az emberi maradványokon végzett kísérletek során 

ütköztek, mivel rendkívül nehéz volt elkülöníteni a vizsgálandó ősi mintát a laboratóriumok, 

és múzeumok környezetében jelenlévő emberi DNS szennyeződéstől. Így előfordulhat, hogy a 

vizsgált mitokondriális szekvencia nem más, mint egy nukleáris inszerció, és kontamináció 

eredménye (Zischler et al., 1995a). Ennek köszönhetően az ősi DNS szekvenciák valójában 

kisebb hatással vannak a mai ember történelmének, és evolúciójának feltárására (Hofreiter et 

al., 2003a). A vizsgálatokat tovább nehezíti, hogy a ma élő emberi populációk még a 

rendkívül gyorsan változó, mitokondriális genomon belül is hasonló DNS szekvenciákkal 

rendelkeznek.  

 
1. táblázat. Néhány emberi DNS lókusz, melynek régészeti leleteit tanulmányozták (Cavalli-Sforza, 2003). 
Rövidítések: mtDNS: mitokondriális DNS, ACE: angiotenzin konvertáló enzim, PDHA1: piruvát alegység β-
dehidrogenáz E1. 
 

genomi szakasz vizsgált idő (év) 

mtDNS 200,000 

Y-kromoszóma 200,000 

Xq13.3 500,000 

β-globin 800,000 

ACE 1,000,000 

PDHA1 1,900,000 
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Múmia kutatások:  

 

A legrégebbi (9,000 éves) mumifikálódott emberi lelet az angliai Cheddar városából került 

elő (Sykes, 2001, 2003). Ehhez a területhez kötődik napjaink híres hazai eredménye a 2-300 

éves ’Váci múmiák’ (2. táblázat) vizsgálata is (Nagy Károly, SOTE, Budapest kísérletei; 

Fletcher et al., 2003). A múzeum embertani tárában őrzött váci múmiákból (8. ábra) vett 

DNS-minta (tüdőből, hasüregből, bordákból, hajból, fogakból származó minták) vizsgálatával 

fény derült arra, hogy a váci kriptában eltemetett 265 egyén 70%-nál volt kimutatható a tbc 

kórokozó baktériumának jelenléte. Ez azonban nem jelenti azt, hogy ők mindannyian tbc-ben 

haltak volna meg. 

 

8. ábra: A budapesti Természettudományi Múzeumban őrzött 300 éves váci múmiák leletei (Nagy Károly 
kutatásai, SOTE; Fletcher et al., 2003). 
 

Sok érdekes eredmény vár megerősítésre, mint pl. az ausztrál ’Mungo Man’ leletek ősDNS 

igazolása (Adcock et al., 2001; Cooper et al., 2001b), amelyből sikerült végül a 

mitokondriumban tárolt információ egy kis részletét megszekvenálni. A DNS-szakasz aztán 

evolúció-genetikusok kezébe került, akik azt további kilenc, 15,000 évesnél nem régebbi 

ausztráliai lelettel, neandervölgyiek maradványaival (Green et al., 2010), ma élő emberekkel, 

az emberszabásúak közül pedig csimpánzokkal és törpecsimpánzokkal hasonlították össze. Az 

ezen adatok alapján felrajzolt evolúciós fának a ma élő emberhez vezető ágához az 

összehasonlításba bevont fiatalabb ausztrál leletek szépen illeszkednek, viszont 

megállapítható, hogy a Mungo Man nem tartozik ide. Ebből a szakértők azt a következtetést 

vonták  le, hogy a modern ember nagy valószínűséggel már a mai ember őseinek megérkezése 

előtt felbukkant az ötödik kontinensen, és a maga hatvanezer éves korával Mungo Man a 

legrégebbi ismert ember, aki anatómiailag kétség kívül modernnek tekinthető, de egy mára 

már kihalt evolúciós vonalat képvisel. Hasonló kísérletek folynak a kínai Han-dinasztia 

leleteivel is, ahol korabeli kétezer éves múmia májából sikeresen tisztítottak DNS-t (Wang és 
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Lu, 1981). 1989-ben Németországban 2,400 éves múmiából (Pääbo et al., 1989a),  2010-ben  

az USA-ban  5000 éves fagyott emberi múmiából ( Gould et al., 2010), 600 éves szibériai 

fagyott emberi testből (Crubézy et al., 2010; Bennet és Kaestle, 2010) és egy 4000 éves 

grönlandi emberi maradványból (Shapiro és Hofreiter, 2010) vontak ki töredezett, de 

használható DNS-t.  

 

2. táblázat. Mumifikálódott emberi leletek (múmiák) kora és mtDNS típusai (Handt et al., 1994b; Sykes, 2001, 
2003, Fletcher et al., 2003, Olivieri et al.,2009; Olivieri et al., 2009). *jégbe fagyott testek. 
 

név helyszín kor (év) 

Cheddar-i ember Anglia 9,000 

Chinchorro-múmiák Chile 7,000 

Ginger Egyiptom 5,400 

Ötzi a jégember* Olaszo. 5,300 

Ahmose I fáraó Egyiptom 3,550 

Seknet-re fáraó Egyiptom 3,550 

Thutmose I fáraó Egyiptom 3,500 

Amenhotep I fáraó Egyiptom 3,500 

Juanita a perui lány* Peru 500 

Váci múmiák Magyarország 300 

O.-Magyar katona* Olaszország 1918-ból 

 

2008-ban kutatók 3,400-3,500 éves Észak-Kanadában jégbe fagyott eszkimó 

hajmaradványokból (Thomas et al., 2008; Debruyne et al., 2008a; Rasmussen et al., 2010) 

izoláltak DNS-t, és a minták a ma élő eszkimó csoportok DNS-ével történő összehasonlítása 

folyamatban van (Gilbert et al.,  2008b,c).  

 

Az öröklődés folyamatában a DNS-ben mutációk keletkeznek, ezért a ma élő emberek 

jelentősen különböznek egymástól, ezeknek a különbözőségeknek vagy polimorfizmusoknak 

a mértéke genetikai történetünk, rokonsági fokunk nyilvántartásaként szolgál. A mutációk 

előfordulási gyakorisága és populációszintű rögzülése viszont az idő függvénye, ennek 

következtében ezer évnél fiatalabb csontleletek DNS-mintázata nem ad lényeges különbséget 

a mai mintákhoz képest, ezért evolúciós kérdések az ilyen esetben nem vizsgálhatók. Ilyenkor 
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csak a populáció egyedeinek genetikai összetételét hasonlíthatjuk össze, mint ahogy azt a 

magyar minták vizsgálatánál is tették. 

 

Neandervölgyi ősember kutatások:  

 

Az első nukleáris DNS szekvenciákat 1991-ben izoláltak egy 7,500 éves pleisztocén kori 

maradványokból az emberrel kapcsolatos archeológiai vizsgálatok során. A neandervölgyi 

emberi maradványok vizsgálata során kapott variabilitás a nukleáris gének lókuszain nem tér 

el a mai embernél tapasztalhatótól (Pääbo, 1999). Ezért a neandervölgyi és a mai ember 

inkább tekinthető a ma élő emberszabású majmokból kialakult alfajnak, mint külön fajnak 

(Krings et al., 1999; Kaessmann et al., 2001; Cooper et al., 2004; Ermini et al., 2008). A 

közel 30,000 évvel ezelőttig Euróbában és Nyugat-Ázsiában élő neandervölgyi emberi 

maradványok (modern ember és a csimpánz közötti forma) vizsgálatakor sikerült 

mitokondriális DNS-t izolálni csontokból, és a szekvenciavizsgálatok szintén bizonyították 

(eltérő hipervariábilis mtDNS szakaszok), hogy a neandervölgyi és a ma élő ember nincs 

közvetlen kapcsolatban egymással (Krings et al., 1997; Schmitz et al., 2002).  

 

A Kaukázusból (30,000 év), és Horvátországból (42,000 év) származó neandervölgyi 

maradványok mtDNS szekvenciáinak meghatározása lehetőséget ad a különböző 

emberformátumú populációk vizsgálatára (Krings et al., 2000). A mai ember és az 

emberszabású majmok eltérését jól mutatja az ember kevesebb szekvencia variabilitása a 

mitokondriális és nukleáris DNS-ben (Kaessmann et al., 2001). Mitokondriális DNS-vizsgálat 

volt az alapja annak az 1987-es szenzációs bejelentésnek is, amely szerint a földet benépesítő 

mai emberek feltehetően egyetlen, Kelet-Afrikában kétszázezer évvel ezelőtt élt nő 

leszármazottai (“Éva-hipotézis”). Noha az eredeti közlemény következtetéseinek helyességét 

sokan vitatták, azóta számos egyéb vizsgálat megerősíteni látszik az eredményeket. Ma a 

tudományos közvélemények nagy része elfogadja ennek a feltevésnek a lényegét, vagyis azt, 

hogy a mai emberiség ősei Afrikából kiindulva népesítették be a földet 1-200,000 évvel 

ezelőtt, kiszorítva, vagy kiirtva a korábban Európában és Ázsiában élt egyéb ősembereket, így 

a neandervölgyi embert is (Dickson et al., 2000, 2003).  

 

Az archeogenetika segítségével bepillantást nyerhetünk a világ más tájaira (Európa, Ázsia) 

100,000 évvel ezelőtt Afrikából szétvándorló mai modern ember, és az Európában, Nyugat-

Ázsiában 300,000 évvel ezelőtt már élő elődeik a neandervölgyiek közötti kapcsolatába. A 
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neandervölgyi ember kialakulása az mtDNS-ében lévő eltérések alapján 500,000 évre 

vezethetők vissza (Krings et al., 1999), míg a ma élő összes ember mtDNS-e egy 170,000 

évvel ezelőtt Afrikában élő közös őstől származik (Ingman et al., 2000). Egyes 

paleontológusok régészeti maradványokból különböző teóriákat állítottak fel, melyek 

bizonyos genetikai és leszármazottsági kapcsolatot, és folytonosságot feltételeztek a 

neandervölgyi és a mai európai ember között (Duarte et al., 1999; Wolpoff et al., 2000; 

Hawks és Wolpoff, 2001; Wolpoff et al., 2001). Ugyanezt az adatsort felhasználva a többség 

a neandervölgyi és a mai ember teljes, vagy majdnem teljes kicserélődését támasztotta alá 

(Stringer és Andrews, 1988; Stringer, 2002; Hebsgaard et al., 2007) 

 

A közelmúlt legszenzációsabb ilyen típusú eredménye a neandervölgyi ősember 

mitokondriális DNS-ének az elemzése. 2008-ban 38 ezer éves neandervölgyi csontokból 

vontak ki sikeresen mitokondriális DNS-t, megközelítőleg 0,3g csontból sikerült 4,8 Gb 

nagyságú DNS-t kivonni (Green et al., 2008). Ebben az esetben sejtmagi DNS-t nem sikerült 

használható formában felszaporítani, a mitokondriális DNS vizsgálata azonban eredményes 

volt és fontos tanulsággal szolgált. A kutatók az ősi csontmaradványból a mitokondriális DNS 

variábilis régiójának mintegy 300 nukleotid hosszúságú szakaszának szekvenciáját határozták 

meg és hasonlították össze közel ezer, a legkülönbözőbb népcsoportokhoz tartozó mai ember 

mitokondriális DNS-ével. Míg a mai embereknél ezen a szakaszon átlagosan nyolc 

nukleotidnyi különbséget találtak két egyed között, a neander-völgyi ember szekvenciája 20 

helyen különbözött a hozzá legközelebb álló mai emberétől, és az átlagos különbség 25 

nukleotid volt. Ennek alapján ki lehetett mondani, hogy a neandervölgyi ősember minden 

bizonnyal nem tekinthető a mai ember elődjének, a két “faj” szétválása körülbelül 600,000 

évvel ezelőtt következett be. 

 

Német és amerikai kutatók csoportjának egy 38 ezer éves csontkövületből sikerült 

feltérképezniük az anyai ágon öröklődő mtDNS minden génjét. Most először sikerült 

lényegileg hibátlanul rekonstruálniuk egy ősi DNS genetikai szekvenciáját. A kutatók szerint 

a neandervölgyi ősember és a modern embertípusok utolsó közös őse mintegy 660 ezer éve 

(plusz-mínusz 140 ezer év) élt (Green et al.,  2008). Az eredmények ugyan nem zárják ki a 

40,000 évvel ezelőtt Európába érkező emberek, és a neandervölgyiek keveredését, és ezáltal a 

genetikai háttérre vonatkozó hatást, de erre konkrét molekuláris bizonyítékot nem találtak 

(Enflo et al., 2001; Serre et al., 2004). A mai emberek között található alacsony mtDNS 

szekvenciavariabilitás az 50,000 évvel ezelőtti kis populációból történő elterjedést támasztja 



BEVEZETÉS ÉS IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

 23

alá (Rogers és Harpending, 1992). A mai ember származásának és az ősemberek 

keveredésének egyéb vizsgálati módjai közé tartoznak a nukleáris gének, és az Y-kromoszóma 

vizsgálata (Bouakaze et al.,  2007; Malmström et al., 2012). A technikai problémákat 

kiküszöbölve a nukleáris gének vizsgálata rendkívül sok információt adhatnak a 

neandervölgyi és más ősember evolúciójáról és elkülönüléséről (500,000 év).  

 

A jövőbeni kutatásokkal, és új módszerekkel lehetővé válik az ősibb korból származó emberi 

maradványok sikeres molekuláris vizsgálata, és talán választ kapunk az ősemberek közt 

lezajlott keveredésre és a korai ősemberek mtDNS génkészletére (Simon et al., 2011). A 

legújabb, Ausztráliából származó csontokon végzett mtDNS vizsgálatok során különböző 

(Adler et al., 2010) a mai emberek variabilitásától eltérő szekvenciát izoláltak, amely az 

ősemberből modern emberré válás során drift hatására eltűnt. 

 

Hasonló mitokondiális vizsgálatokat végeztek egy 28 ezer éves Cro-Magnoni előember 

maradványain, amely egy Olaszországban 2003-ban feltárt barlangból került elő (Caramelli et 

al.,  2008).  

 

2.1.3 ősDNS leletek a növényvilágból 

 
A növények esetében a legnagyobb problémát a mintavételezés jelenti, hisz rendkívül nehéz 

jómegtartású, DNS izolálásra alkalmas növénymaradványt feltárni. Idővel a növényi szövetek 

elbomlanak, és csak kivételesen szerencsés ’tárolási’ körülmények között maradhatnak fenn 

növénymaradványok hosszú ideig. A növényi archeogenetikai kutatások egyrésze a 

mezőgazdaság kezdeteit (Freitas et al.,  2003), fejlődési folyamatait (Jaenicke-Despres et al.,  

2003), és a géncsaládok evolúcióját vizsgálja (Allaby et al.,  1999).  

 

Mivel a régészeti leletekben a különböző bomlási folyamatok eredményeként igen kevés DNS 

található, az ilyen kísérletek elvégzését nagyban segítette a polimeráz láncreakció alkalmazása 

(PCR), amely segítségével akár egyetlen DNS-szakaszból is több millió kópia állítható elő 

(Kistler, 2012). Ennek a módszernek azonban az a veszélye, hogy bármilyen, a régészeti lelet 

kezelésekor rá-, illetve belekerült DNS-szakasz felsokszorozódhat.  

 

A szükséges oldatkontrollok mellett az ősDNS jelenlétére utal az a tény, hogy az ilyen DNS 

általában nem ad 150 bp-nál hosszabb PCR-terméket a bekövetkezett DNS-károsodások miatt 
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(den Tex et al., 2010). Ezek az esetek nagy részében post-mortem bekövetkező oxidatív 

károsodások, DNS-szál keresztkötések, száltörések, amelyek mértéke nem elsősorban a 

biológiai minta korától, hanem a lelet megtalálási helyének talajviszonyaitól függenek.  

 

A gyors kiszáradás, lefagyás, magas sókoncentráció késleltethetik a károsodások kialakulását, 

de ilyen körülmények között is megtörténik az oxidáció, vagy a hidrolízis során bekövetkező 

DNS sérülés. A károsodások gyakorlatilag kizárják, hogy egymillió évnél idősebb leletből 

sikerüljön a DNS-kinyerés. Próbálkoztak a károsodott DNS utólagos kijavításával, ez azonban 

csak a DNS két szála közötti keresztkötések megszüntetésében volt eredményes. 

 

Az archeogenetikai kutatások csupán 7 százaléka foglalkozik növényi fajok kutatásával 

(Gugerli et al., 2005) (9. ábra). Ennek legfőbb oka, hogy a növényi szövetek gazdagabbak 

elsődleges és másodlagos metabolitokban (szénhidrát és fenol vegyületek) melyek PCR 

reakcióban inhibitorként viselkednek, mint az állati vagy emberi szövetek (Ziagenhagen et al., 

2003).  

 

A növényi mitokondriumban majdnem tízszer lasabban mennek végbe mutációk, mint a 

kloroplaszt DNS-ben, és százszor lassabban, mint az állati mitokondriumban (Soltis et al., 

1992). Ezért használják gyakrabban a mitokondriális vizsgálatokat növényekben. 

 

 

 

 

 

 

 

9. ábra: A növényi archeogenetikai kutatások (a), és sejtorganellum kutatások (b) különböző területeinek 
százalékos megoszlása (Gugerli et al., 2005). 
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Növényi maglelet vizsgálatok: 

  

A növényi régészeti genetika legkutatottabb területe a termesztett növények 

domesztikációjának (Harlan, 1971; Ho, 1977; Brown, 1999; Zohary és Hopf, 2000; Blatter et 

al.,  2002), és evolúciójának (Jaenicke-Deprés et al., 2003; Allaby et al., 1999; Callaway, 

2010; Palmer et al., 2012; Schlumbaum et al., 2011), valamint a mezőgazdaság 

kialakulásának és elterjedésének a nyomon követése (Harlan, 1971; Keng, 1974; Ho, 1977; 

Walters, 1989; Freitas et al., 2003) elsősorban magmaradványok ősDNS mintáinak 

elemzésével (Gismondi et al., 2012). Általánosságban elmondható, hogy ásatások során 

növényi magleletek kerülnek elő a legnagyobb számban. A növényi ősDNS azonosításában 

nagy jelentőségű, a konzervatív kloroplasztisz DNS fajspecifikus régióinak (Petit et al., 2002, 

2003), különösen az rbcL (Chase et al., 1993) és trnL-F (Taberlet et al., 1991, 1996) 

szakaszainak technikailag megbízható kimutatása. Néhány magmaradvány esetében csírázási 

eredmény is közlésre került (pl. a 10,000 éves ’sarki csillagfürt’ (Lupinis arcticus) esetében 

(Porsild et al., 1967), amely eredmény kétséges, hasonlóan a 13,000 éves indiai lótusz 

(Nelumbo nucifera) (10. ábra)  magok csírázási kísérleteihez (Shen-Miller, 2002).  

 

 

 

 

 

 

 

 

10. ábra: A 13,000 éves kínai lótusz (Nelumbo nucifera) gyümölcs lelete (Shen-Miller, 2002). 

 

A nagy eredményként közölt egyiptomi 1-2,000 éves ősi búzaleletek (kamut búza) csírázása 

(Quinn, 1999) sem igazolható, talán azzal magyarázható, hogy a Triticum turgidum nagy 

kalászú tájfajtája keveredhetett a leletek közé.  

 

Valószínű, hogy csak a sokkal fiatalabb csírázási eredmények a hitelesek, mint például a 127 

éves hexaploid magyar búzaszemek (Székesfehérvári – Stuhlweissenburger) (Triticum 

vulgare var. erythrospermum Körn.) újra csírázása (Ruckenbauer, 1971), valamint a 

nürnbergi színház építésénél feltárt 172 éves árpa, (Hordeum) és zab (Avena) csírázási 
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kísérletek (Aufhammer és Fischbeck, 1964). Azt a tényt, hogy a DNS megőrzi szerkezetét a 

régi biológiai leletekben is, az a kísérlet bizonyította, amelyben az argentínai Santa Rosa de 

Tastil mellett végzett ásatási területen talált, mintegy 550 éves Canna compacta magot 

sikeresen csíráztatták (Lerman és Cigliano, 1971). 

 

A régészeti meghatározás szerint, a mezőgazdálkodás eredete az utolsó jégkorszak végétől 

(i.e. 11,000 év) származtatható, amikor a halászó-vadászó népek megkezdhették a 

növénytermesztést először talán a Termékeny Félhold (Mezopotámia, Asszíria, Főnicia és 

Egyiptom) területén. Ennek az időszámításnak ellentmondanak a legújabb növényi 

magleletek, mint a Jordán folyó északi völgyének (Ohalo II) 20,000 éves vadárpa (Hordeum 

spontaneum) és búza (Triticum dicoccoides) leletei (Nadel et al., 1994, 2006; Piperno et al., 

2004), és a 15,000 éves dél-koreai és 5000 éves japán rizs (Tanaka et al., 2010), 3500 éves  

indiai (Nasab et al., 2010) és kínai búza (Li et al., 2011), lelet, melyből sikeres DNS izolálást 

is jelentettek, valamint a vietnami Hoabinh-i vadászó-halászó kultúrának a mai Thaiföldig 

való kiterjedésének számtalan növénylelete, amelyek i.e. 9000 – 5500 évekig nyomon 

követhetőek (Flannery, 1973; Gorman, 1969, 1970, 1971; Matthews, 1964, 1966; Moser, 

2001; Phukhachon, 1988; Shoocongdej, 2000; Solheim 1972; Van Tan, 1994, 1997; White és 

Gorman, 2004).  

 

A termesztett növények domesztikáció során végbement ugrásszerű változására a legjobb 

példát a kukorica régészeti genetikai vizsgálata szolgáltatta. Száraz körülmények között 

fennmaradt mexikói kukoricamagokból sikerült sejtmagi DNS-t izolálni, szekvenálni, és 

igazolni a teozintéből (11. ábra) való szelekcióját, amely alig 6,300 évvel ezelőtt mehetett 

végbe a mai Mexikó területén (Goloubinoff et al., 1993; Wang et al., 1999; Whitt et al., 2002; 

Jaenicke-Despres et al., 2003). A ma ismert legkorábbi kukorica-leletek Mexikóból, Kr.e. 

5200-3400 közötti időből kerültek elő. A kezdetleges domesztikációt követően a kedvező 

morfológiai és biokémiai tulajdonságok szelekciója folytatódott, ami a feltárások során talált 

kukoricacsöveken is látható. A már azonosított növényszerkezetért, a raktározó fehérjékért, és 

a rosttermelésért felelős gének szekvenciájának variabilitása (allélikus diverzitás) a korai 

szelekciónak köszönhető (Wang et al., 1999; Whitt et al., 2002), és alacsonyabb a kukoricán 

belül, mint a teozintében. A DNS szekvenciáknak köszönhetően meghatározták a 

domesztikációban bekövetkezett fordulat (allél variabilitás csökkenése) pontos idejét (-4400 

éve), és időtartamát (2500 év) (Jaenicke-Despres et al., 2003). 
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11. ábra: A 2.000 éves ősi kukorica (Zea mays ssp. parviglumis) lelete (Goloubinoff et al., 1993). 

 

A búza, vagy a szőlő eredetét még nem sikerült felderíteni. Búza esetében jelentős kutatások 

folynak vaskori ősDNS kinyerésére búza  eredet vizsgálatokra (Brown et al., 1999; Allaby et 

al.,  1999; Blatter et al.,  2002; Schlumbaum et al., 2007)  

 

Az archeológia és az archeobotanika régi, de ma is aktuális kérdése a szőlő eredete, 

domesztikációja, elterjedése, és nemesítése. A szőlő gazdasági és kulturális jelentősége ie. I. 

évszázadban alakulhatott ki, köszönhetően az Európa mediterrán részén kialakuló 

bortermelésnek és kereskedelemnek. Mikroszatellita markerekkel sikerült nukleáris DNS 

szekvenciákat felszaporítani 1700 és 2600 éves szőlőmagvakból, ami kiindulópontot adhat az 

ősi és ma termesztett fajták eredetéhez (Manen et al., 2003; Thomas és Scott, 1993; 

Vouillamoz et al., 2006, Capellini et al., 2010).  

 

A sztratifikáció különleges esete a szibériai állandóan fagyott (permafrost) talajrétegekből 

feltárt magok DNS állományának elemzése (Abbott és Brochmann, 2003). Szibéria állandóan 

fagyott talajából (10,000-400,000 éves) számos faj mintáját sikerült elemezni, és 19 

különböző növényi taxonból (Poales, Liliales, Ericales, Malvales, Brassicales, Fagales, 

Fabales, Rosales) ősDNS-t kivonni (Willerslev et al., 2003, 2007). A talaj különböző 

mélységeiből (sztratifikált) feltárt növénymagvak ősDNS elemzése további számos virágos 

növényfaj (McGraw, 1993; Morris et al., 2002) és páfrány (Schneller et al., 1998) 

mikroevolúciós fejlődését tárta fel. 

 

Növényi fosszília-lelet vizsgálatok: 

 

Az értékes növényi maradványok speciális esetben megégett mintákhoz hasonlítanak (szenült 

minták), de nem tűztől, hanem a talaj egyedi körülményei miatt szenesednek el, ennek 
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ellenére a DNS, ugyan erősen degradált, de kivonható állapotban marad fenn bennük 

(Banerjee és Brown, 2002). A szenesedés (szenülés) kísérleti úton is jól modellezhető 

folyamat (Chalfoun és Tuross, 1999; Threadgold és Brown, 2003). Megmaradhatnak 

makrofosszíliák, azaz törzsek, levelek, termések, akár a maguk valójában, akár pedig 

lenyomat formájában. Ám az egykori növényzet meghatározásához létezik egy paleobotanikai 

eszköz a pollenanalízis. A pollen falát alkotó anyag, a sporopollenin rendkívül ellenálló. 

Megfelelő közegbe kerülve évmilliókig megőrzi formáját, és a pollenmorfológia segítségével 

növénycsoportokat (család, nemzetség, faj) lehet belőlük meghatározni. 

 

A szekvenciák korának meghatározását nehézkessé teszi az egyes makromolekulák fázisok 

közti felfelé, ill. lefelé irányuló vándorlása (Hofreiter et al., 2003b). Az üledékből és 

rétegekből kapott DNS szekvenciák taxonómiai meghatározásokban történő felhasználását 

tovább szűkíti, a kisebb fragmentumokat átfogó szekvenciaanalízis, köszönhetően a DNS 

degradációnak, ill. a szekvenciák eredetének, összetettségének (Hofreiter et al., 2000, 2003b).  

 

Kísérletesen nehéz terület a régi/ősi fás növényi maradványokból történő DNS kivonás, amely 

csak nagyobb mennyiségű minta esetén lehet sikeres (Ziegenhagen, 2003; Dumolin-Lapégue 

et al., 1999; Deguilloux et al., 2002, 2003, 2004; Burger et al., 2000; Sperisen et al., 2001; 

Lascoux et al., 2004; Parducci és Petit, 2004; Fladung et al., 2004). 

 

A pollenből végzett kutatásokat (Van Leeuwen et al., 2008) nagyban elősegítik a nagyon 

széles körű fosszilia adatbankok (Brewer et al.,  2002; Taberlet és Cheddadi, 2002; Petit et 

al., 2003). A növényi ősDNS azonosításában nagy előrelépést jelentett a konzervatív 

kloroplasztisz DNS fajspecifikus régióinak (Petit et al., 2002, 2005), különösen az rbcL, rbcS 

(Chase et al., 1993) és trnL-F (Taberlet et al., 1991, 1996) szakaszainak megbízható 

kimutatása.  

 

Kérdéses, illetve téves eredmény a növényi ősDNS kutatásban is született. Az 1988-ban 

vizsgált miocén kori 18 millió éves liliomfa (Magnólia) levéllenyomataiból izolált DNS 

(Golenberg et al., 1990) műterméknek bizonyult, hasonlóan a miocén korból származó 

tündérkürt (Clarkia amoena) (Sidow et al., 1991), és a 17-20 millió éves mocsáriciprus 

(Taxodium distichum) (Soltis et al., 1992) lenyomathoz, ezekben még a lignin fennmaradása 

sem volt igazolható (Eglinton és Logan, 1991; Logan et al., 1995). 
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Időrendben a legrégebbi növényi ősDNS elemzés a japán fenyő pollen leletekből (pleisztocén 

kor, kb. 150,000 éves) izolált DNS tekinthető, rrn5 és trnR cpDNS szekvenciák 

amplifikálásával (Suyama et al., 1996). Sikeres ősDNS izolálást írtak le 18,000 éves 

posztglaciális (Liepelt et al., 2002), 10,000 éves fenyő virágpor (Elenga et al., 2000; Parducci 

et al., 2004) és 46000 éves pollen (Jørgensen et al., 2012) maradványokból is. Sikeres volt 

egy 4,000 éves tengeri moszat (Posidonia oceanica) (Raniello és Procaccini, 2002) és egy 

3,600 éves japán cédrus (Cryptomeria japonica) (Tani et al., 2003) illetve 11000 éves Norvég 

lucfenyő pollen (Magyari et al., 2011)  maradványaiból történő ősDNS izolálás és szekvencia 

elemzése is. 

 

A Hollandiában 2008-ban feltárt pleisztocén korból származó 130,000 éves tölgyből (Ferris et 

al., 1993) ősDNS kivonását és a faj filogenetikai besorolását végezték el kutatók, a ma élő 

tölgy (Quercus) fajokkal való összehasonlításban (Stone et al.,  2008). Olaszországban feltárt 

45 ezer éves keleti bükk (Fagus sylvatica ssp. Orientalis) lelet esetében ősDNS-t izoláltak 

(Paffetti et al., 2007) és végezték el a feltárt lelet rendszertani besorolását. Hasonló fajok és 

fajtán belüli rendszertani összehasonlítást végeztek amerikai kutatók több ezer éves 

Chenopodium berlandieri magleletből kivont DNS–ből (Kistler és Shapiro, 2011) és vörös 

tölgy (Quercus rubra), amerikai bükk (Fagus grandifolia), cukor juhar (Acer saccharum) és 

sárga nyír (Betula allagheniensis) makrofosszíliákból (Anderson-Carpente et al., 2011). 

 

Hazánkban több mint félmillió éves szárnyasdió (Pterocarya fraxinifolia) és hemlokfenyő 

(Tsuga mertensiana) növénymaradványait találták meg Győr határában. Az Északi-

Középhegység, és a Balaton hajdani öblei az utolsó eljegesedés végéről nagy mennyiségű 

virágporanyagot őriznek, amelyek feltárásra és DNS analízisre várnak.  

 

Herbáriumi leletek:  

 

A herbáriumi gyűjtemények is jelentős mértékben járultak hozzá számos faj mikroevolúciós 

elemzéséhez (Savolainen és Reeves, 2004; Hodkinson et al.,  2007; Andreasen et al., 2009; 

Leiono et al., 2009; Sohrabia et al., 2010; Paplinska et al., 2011). Egyes vélemények szerint a 

herbáriumi minták nem lehetnek öregebbek, mint 500 év, csak így biztosítható a megfelelő 

DNS kinyerhetősége (Savolainen et al., 1995). Ennek bizonyítékaként 100 éves nádból 

(Phragmites australis) (Saltonstall, 2002, 2003), 4,000 éves tengeri fűből (Raniello és 

Procaccini, 2002), 3,600 éves japán cédrusból (Tani et al., 2003), 200 éves borsóból (Leino et 
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al., 2009), 1500 éves búzaszemekből (Asplund et al., 2010) (12. ábra), 120 éves árpából 

(Leino és Hagenblad, 2010) és 75 éves páfrány mintákból (Lehtonen et al., 2010) izoláltak 

sikeresen DNS-t. 

 

A hazai növényi archeogenetikai kutatások az 1,600 éves- (Gyulai et al., 2006), illetve 600 

éves köles (Lágler, 2007; Lágler, Gyulai et al., 2005, 2006), valamint a 600 éves sárgadinnye 

mikroevolúciós kutatásaira összpontosított (Szabó, Gyulai et al., 2005a,b, 2006, 2007). 

További jelentős hazai eredmények születtek középkori magleletek DNS vizsgálatában 

(Bacsó et al., 2004; Bisztray et al., 2004a,b; Bodor et al. 2004) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

12. ábra: A 1.500 éves búza herbáriumi leletek (Asplund et al., 2010). 

 

2.1.4 Poszt-mortem DNS degradáció 

 
A szükséges oldatkontrollok mellett az ősDNS jelenlétére utal az a tény, hogy az ilyen DNS 

általában nem ad 150 bp-nál hosszabb PCR-terméket a bekövetkezett DNS-károsodások miatt 

(Ho et al.,  2007; Axelsson et al.,  2008; Molak és Ho, 2011). Ezek az esetek nagy részében 

post-mortem bekövetkező oxidatív károsodások, DNS-szál keresztkötések, száltörések, 

amelyek mértéke nem elsősorban a biológiai minta korától, hanem a lelet megtalálási 

helyének talajviszonyaitól függenek. A gyors kiszáradás, lefagyás, magas sókoncentráció 

késleltethetik a károsodások kialakulását, de ilyen körülmények között is megtörténik az 

oxidáció (Ottoni et al., 2009), vagy a hidrolízis során bekövetkező DNS sérülés (Mateiu et al., 

2008; Rambaut et al., 2009), hasonló módon degradálódik a mtDNS is (Gilbert et al., 2007; 

Lamers et al., 2009) (3.táblázat).  
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3. táblázat. A poszt-mortem DNS degradáció kémiai folyamatai (Ottoni et al., 2009) 
 

a károsodás típusa folyamat A DNS-re kifejtett hatás 

DNS száltörések mikrobák általi lebontás DNS mennyiségének és 
méretének csökkenése 

elhalt sejtek nukleázai 

egyéb kémiai folyamat 

Oxidatív károsodás DNS-bázis, cukorkárosodás Fragmentáció és 
nukleotid-módosulás 

DNS keresztkötés DNS-en belüli és 
makromolekulák közötti 
reakciók 

Maillard-termék 

Hidrolitikus aminocsoport-vesztés A genetikai kód megváltozása 

 
Az ősDNS kutatások legfőbb problémája és hátráltatója a poszt-mortem DNS degradáció. Az 

aktív anyagcserével rendelkező szövetekben, sejtekben a DNS-ben bekövetkező esetleges 

sérülést (törés, báziscsere, stb.) a javító mechanizmusok gyorsan és nagy hatékonysággal 

kijavítják (Lindahl, 1993), az inaktív sejtekben (alvó, halott) azonban spontán hidrolitikus és 

oxidációs mechanizmusok indulhatnak el. 

 

A sejt szerkezeti alkotói mellett maga a DNS is degradálódik a sejten belül (Eglinton és 

Logan, 1991), ezáltal a sejtből később nem amplifikálható DNS, illetve nagyfokú 

degradáltságának eredményeképp csak nagyon rövid, 100-1000 bp hosszú szakaszok 

szaporíthatók fel (Pääbo, 1989b; Handt et al., 1994a; Hoss et al., 1992, 1996b). A 

lizoszómákban lévő nukleáz enzimek is idővel kiszabadulnak és elbontják a DNS-t. A DNS 

megmaradásának szempontjából szerencsés körülmények, mint az alacsony hőmérséklet, 

anaerob környezet, gyors kiszáradás, magas sókoncentráció károsítják, illetve inaktiválják 

ezeket az enzimeket így elkerülve az enzimatikus, mikrobiális degradációt (Hoss et al., 1996a; 

Willerslev et al., 2003, 2004) Ismereteink különböző vizsgálatokból származnak: (1) DNS 

bomlás kontrollált laboratóriumi körülmények közötti vizsgálata (Lindahl, 1993) (Threadgold 

és Brown, 2003); (2) különböző fajok archeológiai mintáinak biokémiai vizsgálata (Pääbo, 

1989b; Tuross, 1994); (3), a sejtalkotókban felhalmozott, és tárolt különböző katabolikus 

enzimek, mint a lizoszómális nukleázok az élő sejt halála után kiszabadulnak és a DNS-t az 

idő múlásával elbontják. A folyamat előrehaladtával a DNS elveszti sértetlenségét, felbomlik, 

és a nukleotid szekvencia információ elvesztése visszafordíthatatlanná válik. Azonban 

szerencsés körülmények között, mint pl. az élő sejtekben végbemenő változások, igaz a DNS-

en lassabb, de megállíthatatlan folyamatok során megy végbe (4. táblázat). 
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4. táblázat. Az ősDNS degradációjának folyamatai: oxidáció, direkt- és indirekt háttérsugárzás okozta poszt-
mortem kémiai változások és következményei (Hoss et al., 1996b). 
 

Sérülés típusa Folyamat Hatás a DNS-re Megoldás 

A cukor-foszforsav lánc 
törése (a foszfodiészer 
kötés degradációja) 

Mikrobiális lebomlás 
Halott sejten belüli 
nukleáz emésztés 
Más kémiai változás 

DNS mennyiség 
csökkenése 
Méretcsökkenés 

PCR rövid szakaszokra 
tervezett átfedő primerekkel 

Oxidatív léziók 
Nukleotid bázis sérülések 
Dezoxi-ribóz maradványok 
sérülése 

Nukleotid bázis 
fragmentáció 
Cukor fragmentáció 
Nukleotid bázis 
modifikáció 

PCR rövid szakaszokra 
tervezett átfedő primerekkel 
Multi PCR, klónozás, 
és szekvenálás 

DNS összekapcsolódás 

A DNS összekapcsolódása 
más DNS, 
vagy egyéb 
biomolekulákkal 

Mailard termékek 
PTB (N-fenil 
thiazólium-bromid) 

Hidrolitikus léziók 

Amino csoportok 
átalakulása: 
adenin → hypoxantin 
citozin → uracil 
5-metil-citozin → timin 
guanin → xantin 

Kódoló képesség 
változása 

Multi PCR, klónozás, 
és szekvenálás 

Az oxidáció, a direkt és indirekt háttérsugárzás megváltoztatja a cukor-foszfát láncot, és 

elsősorban hidrolitikus folyamatokat, depurinációt, valamint deaminációt okozva károsítja, 

majd feldarabolja a DNS láncot (13. ábra). 

 

          (A) 
 
 
 
 
 
 
 
 
          (B) 
 

 

 

 

 

 

 

13. ábra: A poszt-mortem DNS degradáció leggyakoribb kémiai folyamatai (A) hidrolízis, (B) nukleotid 
módosulások (Pääbo et al., 1989a). 
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A maradványokból izolált DNS-en leggyabrabban bekövetkező változás a degradáció, amely 

során a DNS molekulák kisméretű, átlagosan 100-500bp nagyságú fragmentumokká 

töredeznek (Pääbo et al., 1989a; Hofreiter et al., 2001, Rizzi et al., 2012)).  

 

A méretcsökkenés közvetlen oka a halált követő enzimatikus folyamat, és a hidrolízis  (Pääbo 

et al., 1990; Lindahl, 1993). A hidrolitikus folyamatok során a nukleotidok, főleg purin (A, 

vagy G) és cukor bázisok között, a foszfát-cukor váz foszfo-diészter kötései felszakadnak, és 

a kapott egyszálú DNS-en a nyitott lánc pozíciónál sokkal könnyebben következik be törés 

(Lindhal, 1993). A glikozides kötések a nitrogén bázisok és a cukor váz között a hidrolízis 

során felbomlik, és nem-bázikus véget eredményeznek (Lindhal et al., 1973, 1993; Schaaper 

et al., 1983). A nukleotid leválásakor a nem-bázikus vég kémiai átrendeződésen mehet 

keresztül, ami hasonló, vagy kisebb arányban mint a báziskieséskor (Friedberg et al., 1995; 

Shapiro, 1981) elősegíti a száltörés gyakoriságát. A folyamat során bekövetkező degradáció 

mértéke a megőrzés jellegétől, sajátosságától függ, és eltérő lehet még a hasonló korokból 

fennmaradt minták esetében. Az ilyen, és ehhez hasonló folyamat rendkívül megnehezítik az 

ősi DNS kivonását (Morin et al., 2001), és komoly problémákat okoznak, mivel a PCR során 

gátolja a DNS-polimeráz működését, ezáltal az egész PCR reakciót (Hoss et al., 1996b). A 

legfrissebb vizsgálatok azt is bizonyították, hogy a DNS-ben végbemenő sérülések nem 

véletlenszerűen történnek, hanem többnyire a genomban koncentráltan található ’forró 

pontok’-ban (hotspots) mennek végbe (Gilbert et al., 2003a, 2005). 

 

A PCR reakció során felszaporítható DNS szekvenciák méretét a száltörésen kívül különböző 

sérülések befolyásolják, amelyeket a háttérsugárzás és egyéb okok miatt keletkező 

szabadgyökök, a peroxid (O2), a hidrogén peroxid (H2O2), és a hidroxil (OH) okoznak a PCR 

során történő szálnövekedést blokkolva. A DNS láncban az oxidatív sérülésekre hajlamosabb 

purinok és pirimidinek kettős kötései feldarabolódnak, és gyűrűszakadást (Lindahl et al., 

1993; Friedberger et al., 1995), valamint magas C - T arányt eredményeznek (oxidálódva 

hydantoinokká alakulnak). A maradványokból izolált DNS-ből az oxidált pirimidinekre 

specifikus Endonukleáz III enzimmel (Pääbo et al., 1989a) való emésztést követően sikerült 

szekvenciát izolálni. A paleontológiai minták nagyobb mennyiségű oxidált pirimidineket (5-

hidroxi-5-metilhydantoin, és 5-hidroxihydantoin) tartalmaznak, amelyek blokkolják a Taq 

DNS polimerázt a PCR során, így teljesen lehetetlenné téve a DNS amplifikációt (Hoss et al., 

1996b). A Taq polimerázt blokkoló sérülések másik fajtája a DNS összekapcsolódása 

(Maillard-termékek), amely megfigyelhető az archeológiai DNS elektromikroszkópos 
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preparációja során (Pääbo et al., 1989a). A fehérjékben és aminosavakban elsődleges 

aminocsoportok és cukrok közt végbemenő kondenzációs reakciók termékeit, a Maillard 

termékeket először az ősi fekáliákból (koprolitok) mutatták ki gázkromatográfiával, és 

tömegspektrometriával (Poinar et al., 2001). 

 

A Maillard termékeket N-phenacylthiazolium bromidos hasítását követően (Vasan et al., 

1996) sikerült az addig nem lehetséges >20,000 (Poinar et al., 1996) és 40,000 (Krings et al., 

2000) éves mintákból DNS-t amplifikálni. Az ősi szövetekben bekövetkező fragmentáción és 

DNS modifikációkon kívül más ismert és ismeretlen sérülések akadályozhatják a DNS 

polimeráz működését. A leggyakoribb sérülések az adenin, citozin, 5-metil-citozin, és guanin 

aminocsoportjának hidrolitikus elvesztése, és ezáltal xantin, hypoxantin, uracil, thymin 

keletkezése. A deaminálódott termékek, mint az uracil (citozin), xantin (adenin), 5-metil-

citozin (thymin) hibás bázispárosodást okoznak a PCR során (A helyett G, C helyett T) 

(Pääbo et al., 1989a, Briggs et al., 2009; Llamas et al., 2012). Az archeológiai mintákon 

végzett szekvenciakutatások során, a mai mintákhoz viszonyítva nagyobb számban 

tapasztalhatók véletlenszerű báziscserék (Hansen et al., 2001; Hofreiter et al., 2001), 

köszönhetően a bázisok deaminálódásának. Ugyanezt támasztja alá a régi DNS minták 

érzékenysége a DNS-ből az uracilt eltávolító uracil-DNS-glikozidázra (Pääbo, 1989b), és a 

nagyszámú C→T, G→A nukleotid csere (Higuchi et al., 1984). A Taq polimeráz működése 

során bekövetkező T→C, A→G báziscserék az adenin deaminálódásával keletkező 

hypoxantin által kiváltott citozin származékok beépítéséből következik (Gilbert et al., 2003 

a,b). 

 
Hosszú időt követően a DNS degradáció olyan mértékben előrehaladottá válik, hogy nem 

marad egyetlen használható DNS fragmentum sem. Habár a fiziológiás koncentrációnak 

megfelelő sótartalomnál, semleges pH-n és 15 C°-on mért 4x10-9/másodperces spontán 

depurinációs (purin bázisok elvesztése) ráta alapján a DNS csupán 100,000 év alatt 

degradálódna teljesen, és ez a degradáció sem lineáris (Pääbo és Wilson, 1991; Lindahl, 

1993). Az extrém környezeti feltételek, köztük az alacsony hőmérséklet, kinyújthatják ezt az 

időkorlátot, más esetben épp az ellenkezőjét is okozhatják. Az archeológiai, és 

palaeontológiai fajtákból izolált DNS mennyisége rendkívül kevés, és minősége 

töredezettsége miatt jóval elmarad a mai fajokból izolált DNS-től. A vizsgálat rendkívül nagy 

körültekintést igényelnek, mint a mai és archeo minták elkülönített kezelése, az eszközök 

sterilezése (UV, hipó), védőruha és maszk viselése, hogy megfelelően sterilizáljuk az egyes 
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munkafolyamatokat, munkaterületeket, és elkerüljük a DNS kontaminációt (Malmstrom et al., 

2007). A minták feltárásákor és tárolásakor könnyen előfordulhat a humán DNS 

kontaminációja, amely ismert és ismeretlen modifikációt eredményezhet. A mai humán mt 

DNS indukálta mutációt állapítottak meg a PCR során (Pusch és Bachmann, 2004), amely 

valószínűleg néhány a Taq polimerázt befolyásoló, és hibára hajlamossá tevő még nem ismert 

faktornak köszönhető.  

 

A DNS izolálást megelőzően a legfontosabb a használható minták gyors kiválogatása és 

elkülönítése a DNS-t nem tartalmazó rossz megtartású frakciótól. A maradványok aminosav 

elemzésével, amely figyelembe veszi a mintákban fennmaradó teljes aminosav tartalmat, 

összetételt, és a térszerkezetében bekövetkezett változásokat, a DNS izolálás előtt 

megállapítható a nukleotid szekvenciák fennmaradása (Poinar et al., 1996). A DNS 

fragmentumok amplifikálásával és szekvenálásával, vagy a pirolízissel kombinált 

gázkromatográfiával és tömegspektrometriával (GC/MS) alátámasztható az eredeti archeo 

makromolekulák megőrzése az ősi mintában. A PCR-technika felfedezésétől napjainkig, a 

múzeumokban kontrollált körülmények között őrzött 200 éves növények és állatok DNS 

szekvenciáinak vizsgálata szinte már rutinszerűnek mondható. A PCR amplifikációt 

megelőzően az ősi DNS molekulák mennyiségének, és a templátok számának meghatározása 

(Kvantifikálása; Kompetitív PCR, Real time kvantitatív PCR) elengedhetetlen a megmaradt 

szekvenciák minőségének meghatározásához.  

 

Előfordulhat, hogy a reakció néhány kópiából indul ki, így az első pár ciklusban 

bekövetkezett hibák, melyek a DNS sérüléseiből származnak a teljes PCR termékben 

megtalálhatóak lesznek (Handt et al., 1996; Morin et al., 2001). A templát DNS alacsony 

száma különböző speciális kritériumokat (5. táblázat) fogalmaz meg (Pääbo, 1989b; Lindahl, 

1993; Hofreiter et al., 2001; Willerslev és Cooper, 2005) az archeo DNS mintákon végzett 

vizsgálatok során, mivel ha kevés molekulából (<1000) indul el a reakció, különböző 

kivonatból több ismétléses PCR, valamint klónozás és szekvenálás szükséges (Handt et al., 

1996, Winters et al., 2011). Az előfordulható kontamináció és az archeo DNS 

nukleotidsorrendjében található, vagy a PCR amplifikáció során bekövetkező bizonyos 

nukleotidok hibás beépítésének elkerüléséhez (Hofreiter et al., 2001). Manapság rengeteg 

kutatás indul annak kiderítésére, hogy a rendelkezésre álló PCR technikák közül melyik a 

legmegfelelőbb a töredezett, degradálódott DNS mennyiség felszaporítására (Ávila-Arcos et 

al., 2011).  
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5. táblázat. A régészeti DNS mintákon végzett vizsgálatok szükséges kritériumai (Hofreiter et al., 2001). 
 

1. Igazolni kell biokémiai vizsgálatokkal (aminosav) a makromolekulák (DNS) megőrzésének, 
és fennmaradásának állapotát (Poinar et al., 1996). 

2. Ellenőrizni kell a DNS extrakciót, és PCR amplifikációt vak kontrolokkal és legalább három 
ismétléssel (Pääbo et al., 1990). 

3. A kiindulási templát DNS mennyiségi és minőségének meghatározása (Serre et al., 2004). 
4. Amplifikáció ismétlése egy újabb izolálásból. 
5. Amplifikáció termékeinek klónozása, és különböző klónok szekvenálása, a DNS 

sérülésekből, vagy PCR amplifikációs hibából eredő heterogenitás kiszűrésére (Pääbo et al., 
1990). 

6. Negatív korreláció az amplifikáció hatékonysága és a DNS fragmentumok mérete között 
(Lambert et al., 2002) 

7. A nucleáris mtDNS inszerciók kiszűrése (Timmis et al., 2004) 
8. A laborspecifikus szennyeződések kiszűrésére más laboratóriumban meg kell ismételni a 

kísérletet (Zischler et al., 1995). 

 

A PCR reakció során néhány száz (Cooper et al., 1992, 2001a; Haddrath és Baker, 2001), 

vagy ritka esetekben akár több mint 1 kilobázis (Lambert et al., 2002) amplifikálható. A DNS 

degradációja 1 millió év alatt (özönvíz előtti DNS; Lindahl et al., 1993) meghaladja, a DNS 

szekvencia menthetőségének fokát. A fajok filogenetikai vizsgálatait a haploid genomban 

egyszer szereplő nukleáris DNS lókuszok helyett az ősi maradványokból a legnagyobb 

hatékonysággal a több száz kópiában jelen lévő kloroplaszt- (növényből) és mitokondrium- 

(növényekből, állatokból, és emberből) DNS nyerhető ki, ezért találkozhatunk legtöbbször – 

az organelláris DNS szekvenciákat célzó kísérletekkel. A cpDNS, mtDNS felhasználása a 

filogenetikai vizsgálatok során ma már teljesen elfogadott, a nem túl közeli fajok rokonsági 

összehasonlításakor, mert elég idő telt el az elkülönülés eseményeitől és a genom összes része 

hasonló törzsfejlődést mutat. Közeli fajok és populációk összehasonlításakor, főleg ha 

gyorsan különültek el, vagy az egyes genomrészeknek más a filogenetikája, problémát jelent, 

hogy az organelláris DNS mindössze egy lókusza nem tükrözi hűen a teljes genomot, így nem 

lehetséges a különálló lókuszok vizsgálatával filogenetikai következtetéseket levonni. 

 

2.1.5 Maillard-reakció következményei 

 
A kollagén rostok keresztkötései exponenciálisan szaporodnak a korral, ami még ma is igaz. 

A növekedés-fejlődés alatt létrejövő keresztkötések száma csak a fejlődés végéig szaporodik. 

Utána egy új mechanizmus jön létre, ami az élet végéig növeli a keresztkötések számát. Ezt, 

az akkor még nem ismert folyamatot a Maillard reakcióval lehet magyarázni. Ez a reakció 

magyarázza a keresztkötések növekedését.  
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Ez egy nem természetes, de kémiailag magától értetődő reakció, egy redukáló cukor (aldehid) 

és egy amino csoport között, ami az Amadori átrendeződés után több, komplikált policiklikus 

molekulához vezet, melyeket gyűjtőnéven "Advanced glycation End Product"-nak (vagy 

rövidítve AGE-nek) neveznek. Több ilyen AGE felelős a kollagén és más fehérjék 

keresztkötésekkel való megváltoztathatóságáért. 

 

A Maillard-reakciót a francia L.C. Maillardról nevezték el, aki 1912-ben leírta a glükóz és 

glicin közötti reakciót. Ennek során a monoszacharidok, általánosságban pedig a redukáló 

szénhidrátok szabad aminocsoporttal reagálva, megfelelő körülmények között, bonyolult, 

többirányú reakciókból álló változáson mennek keresztül.  

 

A folyamat során aroma komponensek és barna színű pigmentek, melanoidinek keletkeznek 

(Whitfield, 1992; Csapó, 2000) Az átalakulást nem enzimes barnulásnak is nevezik, a 

karamellizációhoz hasonló folyamat. A reakció során (14. ábra) első lépésként az amin a 

karbonilcsoportra addícionálódik. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

14. ábra: A Maillard reakció két (A, B) fő lépése (Whitfield, 1992; Csapó, 2000). 

 

Következő lépésben vízkilépéssel imin, ezt követően ciklizálódással glikozil-amin képződik. 

Savas katalízis esetén végbemegy az „Amadori-átrendeződésként” ismert folyamat, melynek 

(A) 

 

(B) 
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során az aldóz típusú vegyületek 1-amino-1-dezoxi-ketózzá alakulnak, amelyet „Amadori- 

vegyületnek” is hívunk. 

 

Ezek a vegyületek számos élelmiszerben, különösen a szárított gyümölcs- és zöldségfélékben, 

valamint a tejporban is kimutathatók. Az Amadori-vegyületek azonban csak kiindulási 

vegyületek a Maillard-reakcióban. A domináns reakció során aldozil-aminból 3-dezoxi-gluko-

diulozon keresztül hidroxi-metil-furfural keletkezik. A diulóz a rendszerben jelenlevő 

aminokkal reagál, és barna pigmentek képződnek. Egyéb átalakulások során maltol, izomaltol 

és különböző egyéb bomlástermékek is keletkezhetnek, továbbá az aminokkal is reakcióba 

léphetnek színanyagok képződése közben. Az átalakulásnál keletkezett λ-dikarbonil-

származékok további reakciósort indítanak el. Aminosavakkal reagálva lejátszódik a Strecker-

féle lebontás, melynek során aldehidek és aminoketonok jelennek meg a rendszerben, melyek 

aromajellegű vegyületek. 

 

A folyamat minden olyan közegben végbemegy, ahol redukáló szacharid és szabad 

aminocsoport jelen van. Az átalakulásokat a rendszer hőmérsékletének emelkedése rendkívül 

felgyorsítja. A Maillard-reakció sebessége a pH-tól is függ, a barnulási minimum pedig 

pH=3-5 között van ( Willerslev és Cooper 2005) (15. ábra). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

15. ábra: A DNS molekulák között kialakuló keresztkötések és amplifikációs következményei (Willerslev, 
Cooper 2005). 
 

2.1.6 ITS 

Az (Internal Transcribed Spacer) módszer (ITS1-5.8S-ITS2) a sejtmagban kódolt, 

riboszómális rRNS-t kódoló, evolúciósan rendkívül konzervatív rDNS szekvenciák 

elemzésére ad lehetőséget, amely a mtDNS elemzések mellett a legelfogadottabb 

markerrendszere az evolúció genetikának (Hsiao et al., 1995; Garcia-Mas et al., 2004). Az 
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rDNS ITS-szakaszainak citológiai elnevezése a NOR (nucleolus organizer regions), mert ezek 

alkotják a genom citológiai felbontásában a sejtmagvacskát (nucleolus). Nem minden 

kromoszómán van rDNS szakasz, pl. a humán genomban csak öt kromoszóma (a 13., 14., 15., 

21. és a 22.) hordoz NOR rDNS szakaszokat (Hillis és Dixon, 1991) (16. ábra). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
16. ábra: Az rDNS ITS1-5.8S-ITS2 szakaszának felépítése (Hsiao et al., 1995). 
 
Az ITS elemzés célja a sejtmagban kódolt rRNS gének riboszómális rDNS-e. Felépítése 

általános: a 18S, 5.8S és 28S (a növényekben 25S) egy géncsoportban írodik át a nem-kódoló 

szpészerekkel együtt (~ 10 kbp hosszú; 1,300 – 4,000 kópia/sejt); a növények sejtmagi 5S 

rDNA-e más lókuszon található. NTS (nem átíródó szpészer szekvencia - nontranscribed 

spacer) ETS (külső átíródó szpészer szekvencia - external transcribed spacer), ITS (belső 

átíródó szpészer szekvencia - internal transcribed spacer). 

 

2.1.7 SSR 

 

A szatellita DNS szakaszok belső szekvencia ismétlődése alapján kapta az ’egyszerű’ simple 

sequence DNS (Walker, 1971), illetve, a mára elterjedt SSR - simple sequence repeat 

(Jeffreys et al., 1985) elnevezést. Belső, ismétlődő szekvencia hosszúságuk alapján az egyik 

csoportjuk a SSR-miniszatellitek, illetve midiszatellitek, melyekben az alapszekvencia 10-15 

bp hosszú, 3-4 szeres (miniszatellitek), vagy 10-100-szoros (midiszatellite) egymás után 

következő (tandem) ismétlődéssel (Jeffreys et al., 1985). Szinoním elnevezésük: HVR - hiper 

variable region (Jeffreys, 1987), ahol a hipervariabilitás az egyes SSR szakaszok hosszára 

utal, függetlenül a belső ismétlődő szakasz (di-, tri- oligonukleotidok) szekvenciájától. A 

szatellitek másik csoportja a SSR-mikroszatellitek, melyekben az alapszekvencia csak 1-5 bp 

(mono – pentanukleotid) hosszúságú, 10-80 kópiaszámmal (tandemszám), 100 bp végső 

hosszúsággal (szinonim elnevezésük: SSR - simple sequence repeats, STR - hort tandem 

repeats, VNTR - variable number of tandem repeats, WNDR-variable number of dinucleotide 

repeats) (Nakamura et al., 1987) 

(A) 
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Az SSR-mikroszatellitek belső szekvenciájuk alapján tovább tagolhatók a tökéletes (perfect) 

SSR, pl. [ATG]10; a megszakított (imperfect) SSR, pl. [AT]10CACA[AT] 10 (ennek az elemnek 

kialakult egy másik szinoním elnevezése: IRS - interspersed repetitive sequence); valamint az 

összetett (compound) SSR, pl. [AT]10[CA] 6 (Walker, 1971; Jeffreys et al., 1985; Jeffreys, 

1987; Nakamura et al., 1987; Tóth et al., 2000). 

 

A mikroszatellitek gyakorisága eltér a növényekben és az állatokban. Korábbi adatok 

átlagosan 1 SSR / 10 kb DNS gyakorisággal számoltak (Tautz, 1989). A növényi genomban 

ötször kevesebb SSR található, pl. egy közel 20 bp hosszú SSR, amely az emberi genomban 6 

kbp-ként fordul elő, a Brassica fajokban csak 19 bkp-ként található (Lagercrantz et al., 1993). 

A növényi genom legelterjedtebb dinukleotid SSR szekvenciája az AA/TT motívum, ennél 

kevesebbszer fordulnak elő az AT/TA és CT/GA motívumok. Ez a három dinukleotid SSR 

(átlag 1-6-szoros ismétlődéssel) teszi ki az össz növényi SSR-szakaszok közel 75 %-át 

(Lagercrantz et al., 1993). Az állati genom legelterjedtebb SSR szekvenciája a GT/CA 

motivum, 10 - 60 tandemszámmal, 50,000-100,000 kópia számban (Hamada et al., 1982; 

Weber, 1990). A trinukleotidok közül a rizsre a [GGC]n SSR előfordulása a jellemző n=13 

tandem számmal (Zhao és Kochert, 1993). 

 

A trinukleotid mikroszatelliták genetikai jelentősége kiemelkedik a humán orvoslásban, mert 

bebizonyosodott, hogy számos, igen súlyos és örökletes betegségben a defektív gének 

regulátor régióinak mikroszatellita ismétlődési száma összefüggésben áll a betegség 

tüneteinek súlyosságával, mint pl. a törékeny kromoszómájúság (Fragile-X syndrome) CCG-

ripítje, a nyirokmirigy-daganat (Huntington’s disease) CAG-ripítje, a skizofrénia 

(Schizophrenia) CAG-ripítje, az izomsorvadás (Myotonic Dystrophy) CTG-ripítje. A genom 

SSR szakaszainak eredete, és eltérő hossza, amely a PCR polimorfizmust eredményezi, 

feltehetően a DNS replikáció, illetve javítása (repair) során fellépő csúszási mutáció (slippage 

mutation) eredménye (Schlotterer és Tautz, 1992). Ez a mechanizmus eltér a miniszatellitek 

variabilitásának feltételezhető okától, amelynek eredményeként a váltakozó purin/pirimidin 

bázisok, mint pl. a [GT]n és a [GC]n, a DNS Z-alakú térszerkezetének kialakítását 

eredményezi (Z-DNS), továbbá a génregulációban és a kromoszóma kondenzációjában 

játszhat szerepet (Lagercrantz et al., 1993). 
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Az SSR-fingerprinten a DNS-sávok elhelyezkedése arányos az SSR szakasz hosszával 

(hányszor ismétlődik benne az alapszekvencia). Természetszerűleg egy hosszabb SSR-ról 

hosszabb PCR másolat készül, ez pedig az elválasztó gélen egy nagyobb molekulatömegű 

sávot eredményez. A kapott sávok száma egyértelműen a genomban levő, az alkalmazott 

primerrel komplementer SSR szakaszok számának függvénye (Zhao és Kochert, 1993). Az 

egyes sávok intenzitása (az egyes sávokban futó DNS mennyisége) pedig az azonos 

hosszúságú és azonos alapszekvenciájú SSR szakaszok számának, illetve az ezekről PCR-

ezett DNS mennyiségének az eredménye. (Elméletileg a komigráció, a különböző bázis 

összetételű, de az agaróz gélben együtt haladó DNS szakaszok együtthaladásának lehetősége 

nem kizárt, amit szekvenálással szükséges igazolni). Mindezek mellett alapvető feltétel, 

amely a PCR-módszer adottsága, hogy a primer kötő helyekről (a genom SSR szakaszai) csak 

akkor készíthető PCR reakció ha ezek min/max 50-2,000 bp távolságban vannak egymástól 

(Queller et al., 1993; Goldstein et al., 1995; Blouin et al., 1996; Jarne és Lagoda, 1996; 

Griffiths et al., 1996; Dakin és Avise, 2004; Turnpenny és Ellard,  2005). 

 

2.1.8 cpDNS 

 

A görögdinnyében szigorúan anyai öröklődésű citoplazmás klorplasztisz gének legbiztosabb 

genetikai markerei a mikro/evolúciós kutatásoknak, melyek segítségével több millió évre 

visszavezethető ősi anyai vonalak adhatók meg (Dane et al., 2004). A mikro/evolúció 

szubsztitúciós órájájára (rátájára) nincs egységes adat. A számított szubsztitúció/év adatok 

eltérnek a különböző vizsgálatokban: az 1,3 x 10-8 nt / év (Ma és Bennetzen, 2004), az 1.5 1,3 

x 10-8 nt / év (Koch et al., 2000), és a 6,5 x 10-9 nt / év (Gaut et al., 1996) értékekkel, sejtmagi 

DNS evolúciós mutációs rátára vonatkozóan. A cpDNS mutációs órája, azonban lassabban jár 

mint a sejtmagi szekvenciáké (Dane et al., 2004), mégis a sejtmagi adatok támpontot, 

viszonyítási alapot nyújtanak (Wicker és Keller, 2007), figyelembe véve a zárvatermő 

növények átlagos kloroplasztisz méretét (120-217 x 103 bp) ( Palmer, 1985).  

 

Mindezek alapján átlagban 1 Mrd (109) év alatt mehet végben egy szubsztitúció a cp illetve 

sejtmagi genomban. Ez az érték, azonban nagyságrendekkel felgyorsul a nemesítés, illetve 

szelekció során (mikroevolúció). Amennyiben az esetünkben vizsgált clp-12 lókuszon 

kimutatott szubsztitúciók nem csak egy polimorf SNP a kloroplasztisz genomban (ld. az 

uborka és a dohány cpDNS szekvencia különbségeket; amelyek természetesen szintén 

alkalmasak evolúciós távolság elemzésekre), a mai Citrullus fajták, illetve a régészeti leletek 



BEVEZETÉS ÉS IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

 42

eltérő citotípus vonalakat mutatnak (a mintaszám növelésével lehetőség nyílik a teljes hazai 

citotípus vonalak meghatározására is) (Tóth, Gyulai et al., 2007a).  

 

2.1.9 Lcyb színgén 

 
A görögdinnye (Citrullus lanatus) számos különböző karotinoidot tartalmaz melyek a 

különböző hússzín (lazac sárga, narancs, kanári sárga és vörös) kialakításában vesznek részt. 

Napjainkra már ismert, hogy a színöröklés egy komplex folyamat, melyben számos gén 

befolyásolja a gyümölcshús színének kialakulását. A dinnye esetében is számos gén vesz részt 

a gyümölcsszín kialakításában (Poole, 1944). Tanulmányok rávilágítottak arra, hogy számos 

gén áll kapcsolatban a szín kialakulással, melyek közül némelyik az episztázison alapszik (17. 

ábra).  A vörös (Y) dominál a narancs (yo) és lazac sárga színek felett (Henderson, 1998), míg 

a narancs (yo) dominál a lazac sárga (y) szín felett, továbbá a kanári sárga (C) dominál a vörös 

szín felett (Poole, 1944). Továbbá kiderült, hogy a C és Y lókuszok kölcsönhatásban vannak 

egymással mégpedig úgy, hogy a C gátlódik, abban az esetben ha Y homozigóta recesszív 

formában van jelen, ez vörös színt eredményez függetlenül attól, hogy a C allél milyen 

formában van (Kanda, 1951; Henderson, 1998).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

17. ábra: Görögdinnye (Citrullus lanatus) hússzínének öröklődése (Henderson, 1998). 

 

Paradicsom (Lycopersicon lycopersicon) színmutációja és karotin bioszintézise esetén 

figyelték meg a szintetikus folyamatokat, azonban görögdinnye eseténben még nem 

alkalmazták ezen géneket a gyümölcsszín vizsgálatában. Két likopin cikláz a lycopin β-cikláz 

(LCYB) és a lycopin ε-cikláz (LYCE) ismert, amelyek a lycopin-t β illetve α -karotinná 

alakítják át (18. ábra). A Lycopin β-cikláznak két formáját találták már meg paradicsomban, 

az egyik az LCYB a másik pedig a kromoplaszt-specifikus lycopin β-cikláz (CYCB) 
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(Armstrong et al., 1996). Narancsszínű paradicsom mutánsok a Delta és Béta lycopin cikláz 

géneknek köszönhetően alakultak ki (Ronen et al., 1999, 2000). Béta mutációt a CYCB 

upregulációja okozza, amely esetében a mutánsban felhalmozódik a β-karotin, míg a Delta 

mutánsban az LYCE upregulációja figyelhető meg melynek a következménye a δ-karotin 

felhalmozódás. Old-gold (og) egy recesszív mutáció, mely során likopin halmozódik fel egy 

kereteltolódásos mutáció (frameshift) következtében a CYCB génben, amely egy végtermék 

visszaható gátlás hatást idéz elő a karotinoid szintézisben az og mutánsokban. (Bramley, 

2002). Ennek a végterméknek a hiánya, mint például a β-karotin hiánya og-ben, növelheti az 

enzim aktivitást a korai szintetikus folyamatokban, ezáltal likopin akkumulációt 

eredményezve. A mai napig nem bizonyított, hogy vajon a paradicsom karotinoid keletkezés 

regulációjában részt vesz e az LCYB gén. Az ortológ gének, mint az r, t, B és og paradicsom 

mutánsok jelen vannak, amelyek a görögdinnye gyümölcsszín kialakulásban 

valószínűsíthetőleg szintén részt vesznek (Tadmor et al., 2004). Mindegyik paradicsom 

mutáns egy specifikus gén mutációjára vezethető vissza: phytoene synthase1 (PSY1) az r 

esetében, karotinoid izomeráz (CRTISO) a t esetében, és CYCB a B és az og esetében.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

18. ábra: A karotenoidok bioszintézisének enzimatikus folyamatai (Cunningham et al., 1996). 
 
 
A görögdinnye karotinoid bioszintézise más növényfajoknál már megfigyelt karotinoid 

bioszintézis útvonalakon alapszik (Giuliano et al., 2000; Hirschberg, 2001; Isaacson et al., 

2002, 2004). Mivel a kanári sárga szín dominál a vörös felett (Poole, 1944), valószínűleg a 
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korai enzimatikus folyamatoknál a fitoén szintáz (PSY), a ζ-karotin deszaturázon (ZDS) és a 

karotin izomeráz (CRTISO), mind a kanári sárga mind a vörös színek esetén normálisan aktív 

állapotban van a likopin felhalmozódás folyamataiban. Egyébként ez a fő karotinoid forma a 

vörös típusokban. Ebből következik, hogy egy vörös és kanári sárga szín meghatározására 

alkalmazandó jelölt gén esetében a gén közvetlen downstream irányban lenne megtalálható a 

likopin szintézis útvonalon. Az LCYB vagy CYCB felelős lehet a szín kialakulásért a kanári 

sárga és vörös gyümölcshús színek között. A molekuláris markerek kifejezetten alkalmasak az 

allélszelekciókhoz. A CAPS markerek kodominánsak, ezek alapján heterozigóta egyedek 

között is alkalmasak a különbözőségek felderítésére, ezáltal hasznosak a nemesítési 

programokban. Az esetünkben a kanári sárga és vörös görögdinnye gyümölcshús színek 

elkülönítés kiváló eszközei (19. ábra) (Bang et al., 2007). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
19. ábra: A görögdinnye (Citrullus lanatus) sárga/vörös hússzínért felelős LCYB/lcyb (likopin-szintáz) gén 
allélspecifikus nukleotid szubsztitúciói (Bang et al., 2007). 
 
2.1.10 WGA 

 
WGA (Whole Genome Amplification) (GenomePlex WGA2, Sigma), teljes genom 

felszaporítás: Az archeológiai mintákból történő izolálás során korlátozott mennyiségű és 

töredezett DNS nyerhető ki, ezért a régészeti magvakból izolált DNS törzsekből WGA- teljes 

genom felszaporítást végeztünk. Amely módszerrel adott ng kiindulási DNS-ből kb. tízszeres 

ng mennyiségű terméket szaporíthatunk fel. (Kittler et al., 2002; Barker et al., 2004). A WGA 

módszer alkalmas csekély mennyiségű DNS-forrásból való felszaporításra, anélkül, hogy a 

felszaporított mintában bárminemű szekvenciaváltozás történne. (Sun et al., 2005). Az 

eljárásnak jelenleg két változata van alkalmazásban: egymás után több PCR-reakciót magában 

foglaló eljárás, valamint egy izotermikus felszaporítás. Az amplifikáció random hexamer 

primerekkel történik, ezekhez adaptor szekvenciák ligálódnak és így kapcsolódnak a genomi 

DNS-hez. Az izotermikus felszaporítás alapja az azonos hőmérsékleten végbemenő 

többszörös szál-denaturálás (MSD, multiple strand displacement vagy MDA, multiple 



BEVEZETÉS ÉS IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

 45

displacement amplification) a nagy hatékonyságú és pontosságú DNS polimeráz enzim 

segítségével (Dean et al., 2002) (20. ábra). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
20. ábra: A Phi29 fág DNS-polimeráz segítségével végezhető izotermikus DNS felszaporítás lépései (Sigma). 
 

2.2 A görögdinnye genetikai jellemzése 

2.2.1 A görögdinnye (Citrullus lanatus) rendszertani besorolása, fajtatípusai 

 
A görögdinnye (Citrullus lanatus; 2n = 2x = 22; 4.25 - 4.54 x 108 bp; 0.42 pg DNS) (Kihara, 

1951; Arumuganathan és Erle, 1991) a rendkívül monotipikus Citrullus nemzetség tagja, 

melybe mindössze négy faj tartozik: a görögdinnye (Citrullus lanatus), és két alfaja a valódi 

görögdinnye (Citrullus lanatus lanatus) és a takarmánydinnye (Citrullus lanatus citroides); 

valamint három vadfaj: a sártök (Citrullus colocynthis), a  Citrullus ecirrhosus, és az alig 30 

éve leírt új faj a Citrullus rehmii (De Winter, 1990) (21. ábra). 

 

Plantae (Növények országa) 

Tracheobionta (Edényes növények) 

Spermatophyta (Magvas növények) 

Magnoliophyta (Virágos növények) 

Magnoliopsida (Kétszikűek osztálya) 

Dilleniidae (alosztály) 

Violales (rend) 

Cucurbitaceae (Uborkafélék családja) 

Citrullus (dinnyefélék nemzetsége) 

Lanatus (alnemzetség, szekció, sorozat) 

Citrullus lanatus L. (faj) 
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A görögdinnye evolúciós kutatásának kiemelt jelentőségét az adja, hogy két alfaja a Citrullus 

lanatus var. lanatus és a Citrullus lanatus var. citroides máig fennmaradt párhuzamos 

evolúciójuk során (Maggs-Kölling et al., 2000; Levi et al., 2001; Sain et al., 2002; Bisognin, 

2002).  

 

A Citrullus nemzetség jelenleg négy fajjal számol, amelyeket a botanikai irodalom ismer: 

Citrullus lanatus, Citrullus colocynthis, Citrullus ecirrhosus, Citrullus Citrullus naudinianus. 

Közülük sokalakúnak mutatkozik a Citrullus lanatus, amely nem csak vadon növő, hanem 

termesztett forma is. Ezt a fajt 3 alfajra oztották: 

- subs. lanatus 

- subs. vulgaris (Schrad.) Fursa 

- subs. mucosospermus Fursa 

 

A három alfaj közül a mucosospermus (nyálkásmagvú dinnye) a botanikai irodalomban ís 

újnak számított. Ez az alfaj Nyugat-Afrikában őshonos. Termése kemény, fehér, íztelen vagy 

keserű, ehetetlen. Ez az „egusi melon”. Magja apró vagy nagy (0,5-2,0 cm), sok fehérjét 

(30%), és olajat (60%) tartalmaz. Nemesítésben nagy lehetőséget jelent ennek az alfajnak a 

használata, elsősorban apaként.  A dinnyék két csoportra oszthatók, mégpedig étkezési (var. 

lanatus, var. capensis) és takarmánydinnyékre (var. citroides), szőrözöttekre és nem szőrözött 

felületűekre.  

 

2.2.2 A görögdinnye jellemzése 

 
Formája gömbölyű vagy hosszúkás, héjának színe sötétzöld vagy világos zöld csíkos, húsának 

színe piros vagy sárga. Erős, fejlett főgyökere, a sárgadinnyéénél erőteljesebb és mélyebbre 

hatoló gyökérzetének nagy része a talaj felső 20–25 cm-es rétegében helyezkedik el. 

 

Hajtásrendszere a növekedési típustól függően változó. Megkülönböztetünk hosszú, közepes 

és rövid hajtásokat fejlesztő csoportokat. A hajtást 1 m-ig rövidnek, 1,1–1,5 m között 

közepesnek, 1,6–2,0 m-ig nagynak, 2,1 m felett igen nagynak mondjuk. Egy-egy növényen 3–

7 db hajtás is kifejlődhet. A szár lehet ritkán és sűrűn szőrözött. Az étkezési fajták 

hajtáscsúcsa kevésbé, a takarmánydinnyéké erősen szőrözött. Erről is megkülönböztethetőek. 

A kacsok lehetnek elágazás nélküliek, 2–3 irányban elágazódóak. 
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A levelek 5–10 cm-es levélnyélen ülnek. A levéllemez gyengén vagy erősebben szeldelt, 

többszörösen tagolt. A levél (a legnagyobb átmérőnél mérve) 12 cm-ig kicsi, 13–18 cm-ig 

közepes, 19 cm-től nagy. Színe zöld, sötétzöld, ezüstös zöld. A lemez felületét viaszréteg 

borítja. A virágok kicsik, zöldessárgák. A három virágtípus: hím, hímnős, nő itt is 

megtalálható. A termesztett fajták zöme monoikus, andromonoikus virágzáshabitusú. A 

termős virágok zöme idegenmegtermékenyülő. A termékenyítést méhek és rovarok végzik. 

A termés alakja igen változatos, a gömbtől, a megnyúlt gömbtől a megnyúlt hengeres formáig 

változik. Egy-egy termés tömege 2–15 kg. A héj színe fehéres, világoszöld, közép zöld, 

kékeszöld, feketés zöld lehet. Felülete sima vagy enyhén barázdált, rajzolata lehet csíkozott, 

márványozott. A héja 1–2 cm vastag. A hús színe fehér, sárga, citromsárga, sötétebb sárga, 

világos rózsaszínű, rózsaszínű, piros, vérvörös (a fehér és a sárga színűek elsősorban 

takarmánydinnyék). 

 

A belső húsos ehető rész a placentából fejlődik, eltérően a sárgadinnyétől, melynek a 

perikarpium alkotja a terméshúsát. A magok a perikarpiumban elszórtan helyezkednek el. A 

mag mérete 0,5–2,0 cm között változik. Színe fehér, krémszínű, barnás, szürke, fekete stb. 

lehet. Egy-egy növényben 300–600 db mag található. Csírázóképességét 6–8 évig megtartja. 

Ezermagtömege: 20–150 g. 

 

A nagyfokú morfológiai variabilitását a héj-, a hús-, és a mag színe és formája adja. 

Termesztésbe vonása i.e. 2000 évvel ezelőtt kezdődhetett, ahogy ezt a magleletek igazolják 

(Zhang és Jiang, 1990). Európában csak a középkor hajnalán vált ismertté török közvetítéssel. 
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21. ábra: A monotipikus Citrullus nemzetség fajai és alfajai. 
 

2.2.3 A görögdinnye (Citrullus lanatus) domesztikációja és mikroevolúciója 

 
A Citrullus nemzetség géncentruma egyértelműen a trópusi Afrika, az Abesszín övezetben, 

mivel itt összpontosul a legnagyobb fajtaváltozatosság, egy feltételezett másodlagos 

géncentrummal Belső-Ázsiában és Indiában található (ld. közeli Praecitrullus nemzetséget) 

(Vavilov, 1951). A kevés Citrullus fajszám ellenére, a görögdinnye rendkívüli morfológiai 

variabilitást mutat a termés héj-, hús-, magszín (Meszter, 2006) és forma tekintetében.  

 

Termesztésbe vonása 4,000 évvel ezelőtt kezdődhetett (i.e. 2000 körül) (Zhang és Jiang, 

1990). Európában csak a középkorban terjedt el Mór közvetítéssel az Ibériai félsziget felől (Al 

Awwam, 1158), illetve egy feltételezett keleti közvetítéssel a hazatérő Keresztes hadak 

nyomán (Fischer, 1929).  Ld. a Keresztes hadjáratokat: 1. (1095-1099)  Godefroy de Bouillon, 

Francia lovag vezetésével, aki megalapítja a Jeruzsálemi királyságot; 2. (1147-1149) VII. 

Lajos francia király, és III. Conrad német fejedelem vezetésével; 3. (1187-1192) II. Filip 

francia-, I. Richard (az Oroszlánszívű) angol-, és I. Frederik német-római uralkodó 

vezetésével. 4. (1199-1204) I. Imre (1174-1204) Árpád házi király részvételével; 5. (1217–

Görögdinnye (Citrullus lanatus lanatus) 

Citrullus rehmii Sártök (Citrullus colocynthis) Citrullus ecirrhosus 

Görögdinnye vad típusa (Citrullus lanatus)  Takarmánydinnye (Citrullus lanatus citroides) 
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1221) II. Endre (1177-1235) Árpád házi király és VI. Leopold Ausztria királya vezetésével; 6. 

(1228–1229); 7. (1248–1254) és 8. (1270) IX. Lajos francia király vezetésével; és 9. (1271–

1272) utolsó nagy Keresztes hadjárat, Edward angol herceg vezetésével. 

 

2.2.4 Régészeti és kultúrleletek 

 
A legősibb (6,000 éves) görögdinnye maglelet az afrikai sivatagi ásatásokból került elő 

(Libia) egy i.e. 4000-ből származó település feltárásánál (Barakat, 1990). Ezer évvel fiatalabb 

(5,000 éves) lelet került elő Egyiptomból egy Neolit-kori (i.e. 3000) település (Helwan) 

ásatásai során (Wasylikowa et al., 1995; Wasylikowa és Veen, 2004) (22. ábra). 

 

Az egyiptomi (fáraó kori) civilizáció leletei képezik a következő állomást a görögdinnye 

régészeti leleteiben, amelynek legjelentősebb eleme egy ugyancsak közel 5,000 éves sírkamra 

festmény (i.e. 3100 – 2100) az első görögdinnye ábrázolással. Ezen a falfestményen egy 

csíkos mintázatú, hosszúkás (és nem gömbölyű!) görögdinnye látható (Manniche, 1989; 

Janick et al., 2007). Az első nagy mennyiségű, piramisokból feltárt maglelet 3,500 éves (i.e. 

1550) (Warid, 1995), mivel azokban az időkben a temetkezés során nagy mennyiségű 

görögdinnyével látták el a halott fáraót a túlvilági életére. A híres Tutanhamon (i.e. 1341 – 

1323) piramis (i.e. 1323) féltárása (Carter és Mace, 1977), és a további sírleletek számos 

görögdinnye magleletet hoztak felszínre (Vartavan, 1990, 1993; Vartavan és Amorós, 1997). 

Közel 3,000 éve festették a bibliai Salamon király első templomát (i.e. 960 – i.e. 586) díszítő 

sártököket (Citrullus colocynthis) (Biblia, I. Királyok 6:18). 

 

A római kor legjelentősebb természettudományi műve a 37 kötetes (mai értelemben füzete) 

műve a Naturalis Historiae (Historia Naturae) (Plinius 23-79), melynek XX. kötete tárgyalja a 

görögdinnyét Colocynthis néven. Plinius említ már egy termesztett Colocynthis-t (a mai 

görögdinnyét) és vad Colocynthis-t (a mai sártököt, Citrullus colocynthis), sőt megemlíti, 

hogy a világos színű ’dinnye’ jobb, mint a sötétzöld színű! („Colocynthis vocatur alia, ipsa 

plena semine, sed minor quam sativa. Utilior pallida quam herbacea. Arefacta per se inanit 

alvum. infusa quoque clysteribus intestinorum omnibus vitiis medetur et renium et lumborum 

et paralysi. eiecto semine aqua mulsa in ea decoquitur ad dimidias; sic tutissimo infunduntur 

oboli quattuor” Gaius Plinius Secundus: Natural History, Book XX.) (Gilmore, 1919; Blake, 

1981). Ugyancsak az első századból származik Dioscorides Kodexe, és ennek közel 400 
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növény színes festményét ábrázoló második kiadása (512), amelyben a sártök (Citrullus 

colocynthis) szerepel (valószínű, hogy a gyógyhatása miatt). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

22. ábra: Ősi Citrullus magleletek: (1) 6,000 éves sártök magja, Egyiptom (Barakat, 1990); (2) 5,000 éves, 
görögdinnye mag, Libia, és (3) sártök (colocynthis) maglelete (Wasylikowa és Veen, 2004); (Tóth et al., 2007b). 
 

Az első herbáriumi préselt görögdinnye növény Bauhin gyűjteményéből maradt meg (Bauhin, 

1623) (ld. Mark Spencer, The Natural History Museum, London szíves pdf. képét). Bauhin 

(1560 -1624) híres botanikai könyvében (Pinax Theatri Botanici), melyben már alkalmazza a 

kétnevű (binomiális) elnevezést (130 évvel megelőzve Linnét). A görögdinnyét Anguira 

citrullus-nak írja le. Linné (Linnaeus, 1753) a görögdinnyét a tök nemzetségbe (Cucurbita 

citrullus), a sártököt az uborkához (Cucumis colocynthis) sorolta. (Linné herbáriumában 

sajnos nem maradt fenn a görögdinnye). Linné tanítványa Thunberg (1794) a Momordika 

nemzetségbe sorolta a görögdinnyét (Momordica lanata) (Hanelt, 2001). A ma is használt 

teljes rendszertani besorolás: Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum. & Nakai var. Lanatus 

(1916) Ninzo Matsumura (1856) és Takenoshin Nakai (1882-1952) rendszerét követi (Hanelt, 

2001). 

 

A nagyszámú magyarországi középkori magleletek szerint (Hartyányi és Nováki, 1975) a 

görögdinnye (Citrullus lanatus) és a sárgadinnye (Cucumis melo) különösen kedvelt 

konyhakerti növények voltak (Gyulai et al., 2006; Tóth, Gyulai et al., 2007a). A dinnye név 

legkorábbi magyarországi előfordulása egy 11. századi oklevélben található: „predium quad 

vocatur dinna” (Szamota és Zolnai, 1902-1906), habár ekkor még nem különböztették meg az 

uborkát a sárgadinnyétől. A 15. század elején íródott Besztercei-szószedet említi először név 

szerint a görögdinnyét: „gereg dyne”. Szikszai Fabriczius Balázs Nomenclaturájában (1590) 

is így szerepel. Igen jelentős volt a dinnyetermesztés a középkori magyar királyság területén, 

1                                        2                                          3 
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Lippai János (1664) talán erre utal, amikor megemlíti, hogy I. Albert királyunk 1439-ben a 

mértéktelen dinnyefogyasztásban lelte halálát. A középkori Magyarországon termesztett 

görögdinnyék többnyire sárgabelűek lehettek egészen a 18. századig (Gyulai F. vizsgálati 

eredménye), a pirosbelű fajták csak a törökkor elmúlása után kezdtek terjedni. Itáliában 

viszont, a piros bélű fajták már a 16. században közkedveltek lehettek, ahogy ezt Caravaggio 

(Still life with fruit on a Stone Ledge and carafe of white wine; és Still life with melon, 

watermelon, pomegranate, grape and other fruits, Pensionaute del Saraceni, 1603) festményei 

igazolják (Janick, 2006; Maynard et al., 2007). A legkorábbi európai görögdinnye ábrázolás 

(1515-1518) Rómában található (a Villa Farnesina palota freskói), melyet Giovanni da Udina 

festhetett (Paris et al., 2006). 

 

2.2.5 A görögdinnye hazai nemesítése 

 
Magyarországon kiváló dinnyetermő helyek találhatók Heves megyében ami történelmileg a 

legrégebbi termesztő körzet. Az elmúlt évszázadban a hevesi termőtáj gyakorolta a hazai 

dinnyetermesztésre a legnagyobb hatást. Ezen terület görögdinnye termesztése a meghatározó, 

ezen belül is híresen finom a vékony héjú, csányi dinnye. Az innen származó gyümölcsök a 

Mátra vulkanikus hordaléktalajának köszönhetik egyéni zamatukat. A hevesi dinnyefajták a 

fekete héjú Szigetcsépi és a csíkos héjú Crimson. Évszázadokkal ezelőtt kialakult a sajátos 

magyar igény a kiváló minőségű, vékony héjú, vérvörös hússzínű, apró magvú fajták iránt 

(6.táblázat). Korábban a nagy termésű fajták (Hevesi, Csányi, Marsowszky stb.) voltak 

divatosak. Az 1960-as évektől a kisebb terméseket fejlesztő fajtatípusok kerültek előtérbe 

(Szigetcsépi 51 F1, Hevesi FUTO F1 stb.) A jelenleg termesztésben lévő fajták választéka 

általában megfelel a különböző termesztéstechnológiai változatok diktálta igényeknek. 

Hiányoznak az egészen kis testű (1–2 kg/db), hajtatható fajták. Magyarországon több jelentős 

termőtájat tartanak számon, ilyenek például Hevesi- jászsági a legfontosabb, a Kecskemét- 

nagykőrösi; az Észak- pesti, a Miskolci, a Békés- csanádi, a Szentesi, a Makói és a Mezőföldi 

körzet csak a helyi piacok ellátását szolgálja. A hazai nemesítő munka az 1800-as évek 

közepén kezdődött Szontágh élettani és utódvizsgálatokon alapuló nemesítési módszereivel. 

1808-tól több kiváló mű jelent meg a görögdinnyéről. Foglalkozott vele Bél Mátyás (1724), 

Pethe (1808), Szontágh (1853), aki megírta a Dinnyetermesztést. Katona (1860) a Dinnyészet 

című, Girokuti (1975). A dinnye termelése melegágyában s a szabadban című könyve sokat 

segített a magyar termesztőknek. Jelentős a Magyar dinnyenemesítők névsora: Barna Béla 

(1931-1979) (ld. Szigetcsépi 51 F1 görögdinnye hibrid, amely világviszonylatban is 
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kiemelkedő sikereket ért el), Mozsár Kálmán, Bársony Cs, Bisztray György, Nagy József 

(Ajtay et al., 1981; Barna és Koleda 1971; Bársony et al., 1995; Bársony és Bisztray 1996; 

Bisztray et al., 1976; Bisztray 2000a,b; Nagy 2003 a,b). 

 

6. táblázat: Magyarországon termesztett jelentős görögdinnye fajták és jellemző tulajdonságai (ABI, Tápiószele) 

Fajtanév 
Növekedési 

típusa 
Virágzás habitusa Tenyészidő Termés alakja Hússzíne 

Tömege 
(kg) 

Termelési mód 

Korai kincs középerős 
monoikus + 
andromonoikus 

rövid gömb piros 3–4  szabadföldi 

Sugár Baby gyenge monoikus rövid gömb sötét rózsaszín 3–4 korai szabadföldi 

Szigetcsépi 51 F1 középerős 
monoikus + 
andromonoikus 

középkorai nyújtott gömb vérvörös 4–6 szabadföldi 

Hevesi FUTO F1 középerős monoikus középkorai tojásdad sötétpiros 4–6 szabadföldi 

Gömb FUTO F1 középerős andromonoikus középkorai gömbölyű élénkpiros 3–5 szabadföldi 

Kecskeméti vöröshúsú középerős monoikus középkorai gömb vérvörös 3–5 szabadföldi 

Sárgahúsú (Szentesi) középerős monoikus középhosszú 
kissé megnyúlt 
gömb 

világossárga 3–5 szabadföldi 

Marsowszky erős monoikus hosszú megnyúlt gömb piros 8–12 szabadföldi 

Hevesi (Csányi) erős monoikus hosszú megnyúlt gömb vérvörös 8–10 szabadföldi 

Crimson S. 
középerős, 
erős 

monoikus + 
andromonoikus 

hosszú megnyúlt gömb 
pirosas 
rózsaszín 

6–8 szabadföldi 

Charleston–H erős andromonoikus hosszú ovális rózsaszín 6–8 szabadföldi 

Hungaria–8 középerős monoikus rövid gömb élénkvörös 3–4 szabadföldi 
Napsugár középerős monoikus középérésű gömb sárga 4–5 szabadföldi 

Orosházi F1 erős 
monoikus + 
andromonoikus 

rövid tojásdad sötétrózsaszín 6–7 szabadföldi 

Ideál középerős andromonoikus középérésű megnyúlt középrózsaszín 5–6 szabadföldi 

Favorit F1 középerős monoikus középkorai gömb élénkpiros 5–6 szabadföldi 

Kobalt F1 erős monoikus középkorai ovális gömb élénkpiros 5–6 szabadföldi 
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3. ANYAG ÉS MÓDSZER 

3.1 A régészeti növényanyag 

 
A 13. századi debreceni Citrullus lelet, a volt Kölcsey Művelődési Központ területén feltárt 

kutak növényanyaga (Gyulai F. anyaga). A 15. századi Citrullus lelet a budai királyi vár 

(Árpád Házi IV. Béla Király, 1243) Zsigmond-kori szárnyának (15. sz. eleje), régészeti 

feltárása során (Budapest I. Ker., Szent György tér, Teleki palota, 8 sz. kút) került felszínre 

(Nyékhelyi, 2003). A 18. századi Citrullus lelet botanikai gyűjtemény anyaga, az un. 

Pannonhalmi Apátság botanikai gyűjteményéből bocsátották rendelkezésünkre 

(Mezőgazdasági Múzeum, Budapest). 

 

A hideg, nedves állapotban előkerült magvakat, flotálásos módszerrel dolgoztuk fel 0,5 -, 1,0 

-, 2,0 - és 4,0 mm lyukbőségű szitasorozaton, az esetleges mai növénymaradványokkal való 

keveredés elkerülésére, zárt laboratóriumi körülmények között (2006-ban). A magvak tárolása 

-20 °C-on történt. A magokat flotálásos módszerrel iszapoltuk ki, majd laboratóriumi 

körülmények között határoztuk meg (Schermann, 1966). Felületi (Hofreiter et al., 2001) 

sterilizálás után a magokat három hónapig F6 steril táptalajon (Gyulai et al., 2006) inkubáltuk 

a különböző eredetű fertőzések elkerülésének kizárására. A nem fertőzött régészeti magokból 

valamint a mai termesztett fajtákból (Agrobotanikai Intézet, Tápiószele) DNS-izolálást 

végeztünk. 

 

3.1.1 Magbiológiai meghatározás 

 
A magbiológiai meghatározást számítógépes képanalizáló szoftver segítségével (a tápiószelei 

Agrobotanikai Intézet segítségével) végeztük. A feldolgozás során sztereo-binokuláris 

mikroszkóp alatt a magvakat és a terméseket az egyéb szerves és szervetlen maradványoktól, 

szennyeződésektől elkülönítettük. A szervetlen maradványok mellett sok és változatos 

szervesanyag maradványt is találtunk: bőr, faszén, csigahéj töredék, rovar töredék, nyű/báb, 

giliszta maradványok, csont, hajszálak, stb. Ezek egykori hulladékok vagy véletlenszerűen a 

kutakba került szennyeződések lehettek. Ezt követően került sor a „finom válogatásra”. 

 

A mag- és termésmaradványokat - megtartásuktól függően - különböző taxonokig határoztuk 

meg. A meghatározás határozókönyvek (pl. Schermann, 1966) és archeobotanikai cikkek 

segítségével történt, és a meghatározott növénytani anyagot minden esetben összehasonlító 
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mag- és termésgyűjteményben található recens magvakkal és termésekkel vetettük egybe. A 

határozókönyvek és a szakcikkek alapján azonban nem minden darab volt azonosítható 

biztonsággal. Ezért azokat minden esetben recens mag- és termésgyűjteményben található 

összehasonlító anyaggal vetettük egybe. 

 

3.1.2 In vitro inkubáció 

 
Az ép régészeti magvak felületi fertőtlenítését követően (HgCl2, Na-OCl) félsteril 

körülmények között 20ºC-on csíráztattuk az esetleges túlélő embriók izolálásához (Gyulai et 

al., 1992). A sejttenyészetek indításához, a fertőtlenítést követően továbbra is az aerob 

kórokozóval fertőzött magvak kiszűréséhez steril szövettenyészeti technikát, és növényi 

hormonokkal kiegészített in vitro táptalajt alkalmaztunk (Gyulai et al., 1995). 

 

3.1.3 ősDNS-izolálás 

 
A genomikus DNS kivonásához CTAB extrakciós eljáráson alapuló (Bernatzky, 1986) 

módszert használtunk. Ezen módszert kiegészítettük NaCl a poliszacharid, illetve PVP 

(Polyvinylpyrrolidone) (Hanania, 2004) hozzáadásával a polifenol (Lodhi et al., 1994) szint 

csökkentése érdekében. A fenol oxidációjának (Loomis, 1974) megakadályozása céljából 

Nátrium biszulfátot használtunk. 0,1 g magot porítottunk cseppfolyós nitrogénben, majd 1000 

µl Homogenizációs pufferben (1M hexilene-glicol, 10mM Tris (pH 7.5), 10mM MgCl2, 0.5% 

triton, 5mM β-mercaptoethanol) szuszpendáltuk. A mintákat 10000g 10 percig 4°C-on 

centrifugáltuk, majd a felső fázis eltávolítása után 1000 µl Mosó puffert adtunk hozzá (0.5 M 

hexilene glycol, 10m Tris (pH 7.5), 10 mM MgCl2, 0.5% triton, 5mM β-mercaptoethanol), 

majd centrifugáltuk (10 perc 4°C-on 10000g). Eltávolítottuk a felúszó réteget. A mintákhoz 

1000 µl Extrakciós puffert (0.35 M sorbitol, 0.1 M Tris,5mM EDTA, 4% sodium biszulfát) + 

1000 µl Lízis puffert (0.2 M Tris, 2% CTAB, 50mM EDTA, 4M NaCl, 1% PVP) és 4 µl 

Sarcosilt adtunk. Ezután 30 percig 65°C-on inkubáltuk, majd ezt követően azonos 

mennyiségű kloroform-izoamilalkoholt adtunk hozzá. Centrifugálás (20 perc 4°C-on 10000g) 

után a felúszó tiszta réteget új Eppendorf csövekbe pipettáztuk, majd 500 µl Izopropanollal 

mostuk. 10 perc 10000g 4°C centrifuga, ezután 80%-os Ethanollal mosás, és 4 µl RN-áz 

kezelés. Az izolált DNS minőségét 0,8%-os agaróz gélen EtBr-os festéssel ellenőriztük, majd 

a pontos DNS koncentrációt a NanoDrop ND-1000 UV-Vis spectrofotometerrel (NanoDrop 

Technologies, Delaware, USA – BioScience, Budapest) mértük meg (Gyulai et al., 2006). 
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3.2 Összehasonlító Citrullus fajták és tájfajták 

 
Az vizsgálataink során a régészeti Citrullus leletek genotípusának, fenotípusának 

azonosításánál, és fajtaköri besorolásánál a tápiószelei génbank Citrullus gyűjteménye 

képezte az összehasonlítás alapját. 5 magyar 9 külföldi és 30 tájfajtát vizsgáltunk meg (7. 

táblázat). 

 

3.2.1 Morfológiai vizsgálatok 

 
A mai fajták morfológiai felvételezését 24 fenotípusos bélyeg (Agrobotanikai Központ, 

Tápiószele) alapján végeztük el (8, 9. táblázat), 3 kisparcellás kísérletben ismétléssel.  

 
7. táblázat. A fajtarekonstrukcióban vizsgált mai sártök (1-3, Citrullus colocynthis), takarmánydinnye (4-6, 
Citrullus lanatus citroides) és görögdinnye (7-44, Citrullus lanatus) fajták és tájfajták, eredete és kódszáma 
(ABI Tápiószele) (Tóth et al., 2007b). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

# Fajtanév Típus Kód 
1 Finn 168 Citrullus colocynthis RCAT036168 
2 Belga 172 Citrullus colocynthis RCAT036172 
3 Portugál 547 Citrullus colocynthis RCAT035547 
4 Szeged 099 Citrullus lanatus RCAT036099 
5 Román 235 Citrullus lanatus RCAT035235 
6 Újszilvás 816 Citrullus lanatus RCAT055816 
7 Bácsbokod 917 Citrullus lanatus RCAT035917 
8 Napsugár 257 Citrullus lanatus 00257/05 
9 Sándorfalva 105 Citrullus lanatus RCAT036105 
10 Dévaványa 101 Citrullus lanatus 5101./02 
11 Szentesi sugárhasú 260 Citrullus lanatus 00260/05 
12 Belyj Dlinnij 152 Citrullus lanatus RCAT036152 
13 Ráckeve 812 Citrullus lanatus RCAT055812 
14 Csárdaszállás 113 Citrullus lanatus RCAT035113 
15 Tura 389 Citrullus lanatus RCAT035389 
16 Biri 114 Citrullus lanatus RCAT035114 
17 Klondike R7 096 Citrullus lanatus RCAT036096 
18 Charleston gray 263 Citrullus lanatus 00263/05 
19 Taktaharkány 790 Citrullus lanatus RCAT034790 
20 Túrkeve 112 Citrullus lanatus RCAT035112 
21 Ukrainskij 545 149 Citrullus lanatus RCAT036149 
22 Szirma 782 Citrullus lanatus RCAT034782 
23 Marsowszky 256 Citrullus lanatus 00256/05 
24 Háromfa 754 Citrullus lanatus RCAT034754 
25 Debrecen 111 Citrullus lanatus RCAT035111 
26 Sibiriak 098 Citrullus lanatus RCAT036098 
27 Nagyecsed 775 Citrullus lanatus RCAT034775 
28 Nagykálló 785 Citrullus lanatus RCAT034785 
29 Hevesi 258 Citrullus lanatus 00258/05 
30 Nagyvárad 767 Citrullus lanatus RCAT034767 
31 Nyírbátor 155 Citrullus lanatus RCAT035155 
32 Oros 862 Citrullus lanatus RCAT035862 
33 Rákóczifalva 145 Citrullus lanatus RCAT035145 
34 Kömörő 762 Citrullus lanatus RCAT034762 
35 Nyíregyháza 778 Citrullus lanatus RCAT034778 
36 Kecskeméti vöröshúsú 259 Citrullus lanatus 00259/05 
37 Ilk 236 Citrullus lanatus RCAT035236 
38 Pusztadobos 146 Citrullus lanatus RCAT035146 
39 Gyöngyös 969 Citrullus lanatus RCAT034969 
40 Crimson sweet 262 Citrullus lanatus 00262/05 
41 Kibéd 172 Citrullus lanatus 5172./02 
42 Sugar baby /Génbanki 261 Citrullus lanatus 00261/05 
43 Lipót 970 Citrullus lanatus RCAT034970 
44 Korai kincs 255 Citrullus lanatus 00255/05 
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A beállított kísérlet parcellái 2X5 méter nagyságúak voltak. A vizsgálatokban felhasznált faj, 

illetve fajtákat parcellánként 3 ismétlésben ültettük el. Az egyes parcellákon belül 1,5x1,5 

méter terület jutott egyedenként. Az egyes parcellák között egy-egy 40 cm széles művelő 

úttal, melyről a növényvédelmi munkákat végezték. 

 
8. táblázat. A mai Citrullus minták morfológiai jellemzéséhez alkalmazott 24 fenotípusos bélyeg (OMMI és ABI 
Tápiószele).  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
1. Növény - fejlődési erély 

3 gyenge 
5 közepes 
7 erős 

2. Szár - főinda hossza 
1 nagyon rövid 
3 rövid 
5 közepes 
7 hosszú 
9 nagyon hosszú 

3. Szár - szőrözöttség 
3 gyenge 
5 közepes 
7 erős 

4. Levéllemez - alak 
3 keskeny 
5 közepes 
7 széles 

5. Levél - szín 
1 sárga 
3 zöld 
5 sötétzöld 
7 szürkészöld 
9 galambszürke 

6. Levél - hossz 
1 nagyon apró 
3 apró 
5 közepes 
7 nagy 
9 nagyon nagy 

7. Levél - szeldeltség 
1 nincs 
2 nagyon gyenge 
3 gyenge 
5 közepes 
7 erős 
9 nagyon erős 

8. Levél - lebeny 
3 keskeny 
5 közepes 
7 széles 

9. Virág szirom - méret 
3 apró 
5 közepes 
7 nagy 

10. Virág sziromlevél - alak 
3 kerek széles 
5 kerek keskeny 
7 kihegyesedő 

 
11. Terméskezdemény - alak 

3 gömbölyű 
5 ovális 
7 hengeres 

12. Terméskezdemény szőrözöttség 
1 nagyon ritka 
3 ritka 
5 sűrű 
7 nemezes 
9 tövises 

13. Termés - alak 
1 lapított 
2 gömbölyű 
3 tompa elliptikus 
5 ovális 
6 körte-alakú 
7 hengeres 

14. Termés - felszín 
3 sima 
5 barázdált 
7 érszerű kidudorodások 
9 egyenetlen 

15. Termés - héj színe 
1 fehéres 
2 sárgás 
3 krém 
4 szalmasárga 
5 narancs 
6 világoszöld 
7 zöld 
8 sötétzöld 
9 feketészöld 

16. Termés - héj rajzolat 
1 nincs 
2 van 

17. Termés - héj rajzolat típus 
1 hálózatos 
2 hálós csíkok 
3 fonalas csíkok 
4 márványozott 
5 keskeny tövis-alakú csíkok 
6 széles tövis-alakú csíkok 
7 füzérszerű csíkok 
8 széles elmosódó csíkok 
9 mozaikos 

18. Termés - héj szilárdság 
3 nem szilárd 
5 közép szilárd 
7 szilárd 

 
19. Termés - hús szín 

1 fehér 
2 citromsárga 
3 aranysárga 
4 halvány rózsaszín 
5 rózsaszín 
6 narancssárga 
7 skarlátvörös 
8 kárminpiros 
9 málnaszínű 

20. Hús - konzisztencia 
1 szemcsés 
2 zsenge, lágy 
3 nyálkás 
4 durva 
5 telt, kemény 
6 kemény 
7 vattaszerű 

21. Hús –levesség 
3 száraz 
5 kevésnedvű 
7 nedvdús 
9 nagyon leves 

22. Hús - íz 
1 keserű 
3 íztelen 
5 gyengén édes 
7 édes 
9 nagyon édes 

23. Mag - szín 
1 fehér 
2 krém 
3 szürke 
4 dohányszínű 
5 világosbarna 
6 olajzöld 
7 barna 
8 piros 
9 fekete 

24. Érési csoport 
1 korai nap 
3 középkorai 
5 középérésű 
7 középkései 
9 kései 
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9. táblázat. A mai Citrullus minták morfológiai jellemzéséhez alkalmazott 24 fenotípusos bélyeg (OMMI és ABI Tápiószele) és a faj/fajtára jellemző mutatók.  
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3.3 Molekuláris vizsgálatok 

3.3.1 ITS 

 
A munkánk során egy korábban egyszerűsített PCR amplifikáció és szekvenáló módszert 

(Hsiao et al., 1995) használtunk az alábbi módosításokkal: az alkalmazott primerekkel 

(ITSL/ITS4) a teljes ITS szakaszt (ITS1-5.8S-ITS2) szaporítottuk fel (Garcia-Mas et al., 

2004). A primerpár szekvenciája (Hsiao et al., 1995): 

ITS L: 5’-cgcgtttacaaacaaattgtcc-3’ 

ITS 4/1: 5’-acactacggtggttgatccg -3’ 

ITS4/2: 5’-gtccccccaaaggatgacgc-3’ 

 
3.3.2 SSR 

 
Az összehasonlító SSR vizsgálatokban 47 mikroszatellita oligonukleotid-párból 12 bizonyult 

hatékonynak (10. táblázat).  

 

10. táblázat. Az SSR vizsgálatokhoz alkalmazott 12 primerpár szekvenciája (Katzir et al., 1996, Smith et al., 
1997, Jarret et al., 1997). 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

# 
 

lókusz primer-pár szekvenciák Hivatkozás 

1. CmTC 51 
attggggtttctttgaggtga  
ccatgtctaaaaactcatgtgg 

Katzir et al., 1996 

2. CmTC 168 
*atcattggatgtgggattctc 
acagatggatgaaaccttagg 

Katzir et al., 1996 

3. CMACC 146 
caaccaccgactactaagtc 
cgaccaaacccatccgataa 

Katzir et al., 1996 

4. Bngl 339 
ccaaccgtatcagcatcagc 
gcagagctctcatcgtcttctt 

Smith et al., 1997 

5. Bngl 118-2 
gccttccagccgcaaccct 
cactgcatgcaaaggcaaccaac 

Smith et al., 1997 

6. Bngl 161 
gctttcgtcatacacacacattca 
atggagcatgagcttgcatattt 

Smith et al., 1997 

7. Phi 121 
aggaaaatggagccggtgaacca 
ttggtctggaccaagcacatacac 

Smith et al., 1997 

8. Phi 118-2 
atcggatcggctgccgtcaaa 
agacacgacggtgtgtccatc 

Smith et al., 1997 

9. Cl 1-06 
caccctcctccagttgtcattcg 
aaggtcagcaaagcggcatagg 

Jarret et al., 1997 

10. Cl 1-20 
cgcgcgtgaggaccctata 
aaccgcctcaatcaattgc 

Jarret et al., 1997 

11. Cl 2-23 
gaggcggaggagttgagag 
acaaaacaacgaaacccatagc 

Jarret et al., 1997 

12. Cl 2-140 
ctttttcttctgatttgactgg 
actgtttatcccgacttcacta 

Jarret et al., 1997 
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A PCR reakciót 25 µl végtérfogatban végeztük el 30 ng templát DNS, 10-20 pM primer, 1x-

es koncentrációjú PCR puffer (50 mM KCl, 10 mM TRIS-HCl pH 8,3, 1,5 mM MgCl2, 

0.001% zselatin), 1-2 mM MgCl2, 0.4 mM dNTP és 1 egység (U) Taq polimeráz (Sigma) 

felhasználásával. A reakciókörülmények közül a ciklusidőket és a hőmérsékletet a 

következőképpen módosítottuk: 2 perc 95°C, majd 5 x ismétlődően: 10 mp 95°C, 30 mp 

62*°C, 1 perc 72°C, majd 30 x ismétlődően: 10 mp 95°C, 30 mp 55°C, 1 perc 72°C, végül 5 

perc 72°C (*-Touch down 65°C - 55°C). A reakciótermékek elválasztását horizontális (1,5%) 

agaróz gélen végeztük EtBr-os festést alkalmazva (60 W, 1 óra). 

 
3.3.3 cpDNS 

 
A kloroplaszt molekuláris elemzést két cpDNS (ycf9; trnVAL) (11.táblázat) primer 

felhasználásával végeztük. A PCR reakciót 25 µl végtérfogatban végeztük el 30 ng templát 

DNS, 10-20 pM primer, 1x-es koncentrációjú PCR puffer (50 mM KCl, 10 mM TRIS-HCl 

pH 8,3, 1,5 mM MgCl2, 0.001% zselatin), 1-2 mM MgCl2, 0.4 mM dNTP és 1 egység (U) 

Taq polimeráz (Sigma) felhasználásával. A reakciókörülmények közül a ciklusidőket és a 

hőmérsékletet a következőképpen módosítottuk: 2 perc 95°C, majd 5 x ismétlődően: 10 mp 

95°C, 30 mp 62*°C, 1 perc 72°C, majd 35 x ismétlődően: 10 mp 95°C, 30 mp 57°C, 1 perc 

72°C, végül 5 perc 72°C (*-Touch down 65°C - 55°C). A reakciótermékek elválasztását 

horizontális (1,5%) agaróz gélen végeztük EtBr-os festést alkalmazva (60 W, 1 óra). 

 
11. táblázat. A cpDNS vizsgálatokhoz alkalmazott primerpár szekvenciája (Al-Janabi et al., 1994; Dane et al., 
2004). 
 
 
 
 
 
 
 
 
3.3.4 Lcyb színgén 

 
Az lcyb színgén molekuláris elemzését egy színgén (lcyb) (12. táblázat) primer 

felhasználásával végeztük, A PCR reakciót 25 µl végtérfogatban végeztük el 30 ng templát 

DNS, 10-20 pM primer, 1x-es koncentrációjú PCR puffer (50 mM KCl, 10 mM TRIS-HCl 

pH 8,3, 1,5 mM MgCl2, 0.001% zselatin), 1-2 mM MgCl2, 0.4 mM dNTP és 1 egység (U) 

Taq polimeráz (Sigma) felhasználásával. A reakciókörülmények közül a ciklusidőket és a 

hőmérsékletet a következőképpen módosítottuk: 2 perc 95°C, majd 5 x ismétlődően: 10 mp 

# lókusz primerpár szekvenciák hivatkozás 

1. clp12 
agttcgagcctgattatccc 
gatgaacgctggcggcatgc 

Al-Janabi et al., 1994 

2. ycf 9 
aattagagggaggggtctcttgc 
ataataggctagctctgcactgatg 

Dane et al., 2004 
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95°C, 30 mp 65*°C, 1 perc 72°C, majd 35 x ismétlődően: 10 mp 95°C, 30 mp 60°C, 1 perc 

72°C, végül 5 perc 72°C (*-Touch down 65°C - 55°C). A reakciótermékek elválasztását 

horizontális (1,5%) agaróz gélen végeztük EtBr-os festést alkalmazva (60 W, 1 óra). 

 

12. táblázat. A görögdinnye (Citrullus lanatus) LCYB/lcyb színgén vizsgálatokhoz alkalmazott 2 primerpár 
szekvenciája (Bang et al., 2007). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

3.3.5 WGA 

 
A WGA felszaporítás lépéseit a következőképpen hajtottuk végre: 

(a) Fragmentálás: A felszaporítani kívánt minták DNS-éből ddH2O-val 1 ng/µl koncentrációjú 

oldatot készítettünk, a mintákhoz 1 µl 10 x fragmentáló puffert és 9 µl DNS-t (1 ng/µl) 

adtunk, és pontosan 4 percig 95°C-on denaturáltuk (PCR-készülékben, amit rövöd jégen 

tartás, és rövid centrifugálást követett). 

 

(b) Genomi könyvtár készítése: A mintánkhoz 2 µl 1 x Könyvtár Preparáló Puffert, majd 1 µl 

stabilizáló puffert adtunk. Enyhe vortexelés, majd rövid centrifugálás után 2 percig 95°C-on 

denaturáltuk, rövid centrifugálás után ismét jégre helyeztük a mintákat. A következő lépésben 

1 µl Könyvtár Preparáló Enzimet adtunk a mintákhoz, majd enyhe vortexelés után ismét 

jégfürdőt alkalmaztunk. Ezt követően egyetlen ciklusból álló PCR reakciót indítottuk a 

következő paraméterekkel: 16°C/20 perc, 24°C/20 perc, 37°C/20 perc, 75°C/5 perc, tárolás 

4°C. 

 

(c) PCR amplifikálás / 2: Az előző lépésekben elkészített genomi könyvtárhoz mintánként 60 

µl PCR mastermix-et adtunk, ami a következőket tartalmazta: 7.5 µl 10X Amplification 

Master Mix, 47.5 µl nukleáz mentes víz, 5.0 µl WGA phi29 DNS polimeráz. Az így kapott 75 

µl végtérfogatú oldatból újabb PCR reakciót indítottuk: 95°C/3 perc (denaturálás), 14 

ciklusban: 94°C/15 mp, denaturálás, 65°C/5 perc, majd 4°C tartás, tárolás -20°C. 

 
 
 
 

# lókusz primerpár szekvenciák hivatkozás 

1. LCYB  314 
cctgttcttctggagttctt 
gaaaaagtgagtggtgtgagga 

Bang et al., 2007 
2. LCYB  1134 

aatgatggtgtgaccattcaag 
cttacaatccaggctaccagg 
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3.3.6 ALF 

 
Az ALF SSR primer párok egyik tagját Cy5 fluoreszcens molekulával jelöltük (Gyulai et al., 

2006). A Cy5 abszorbciója 643 nm-en, emissziója 667 nm-en veszi föl a maximális értéket. 

Az SSR fragmentek szeparálását ALF express II DNA Analyser (automated laser 

fluorometer) készülékkel ReproGel High Resolution PAGE gél (24%) (Amersham 

Bioscience) alkalmazásával, rövid thermoplate-en végeztük. A futtatást 850 V-on, 50 mA-el, 

50 W teljesítménnyel, 50°C-on 120 percen keresztül alkalmaztuk. Az adatok feldolgozása 

ALFwin Fragment Analyser 1.03 szoftverrel történt. A futtatásokhoz Cy5-el jelölt külső és 

belső molekulatömeg markereket alkalmaztunk standardként (Gyulai et al., 2005). 

 

3.4 Szekvenciaanalízis 

 

Az ITS, SSR és cpDNS PCR termékek szekvenálását a fragmentumok gélből történő 

visszaizolálását és tisztítását követően BigDye Terminátor szekvenáló kit felhasználásával 

végeztük el (Applied Biosystems BigDye v3.1) egy ABI Prism 377 DNS szekvenátorban 

(Applied Biosystems). A fragmentumokat a szekvenálás előtt klónozó vektorba építettük 

(pGEM- TEasy vektor kit). A gélből történő visszaizolálás után, 10 percig 14,000 

fordulatszámon, 4°C-on centrifugáltuk. Steril körülmények között 5 µl templáthoz az alábbi 

klónozó mixet adtunk (2 µl desztillált víz, 1 µl pGEM- TEasy vektor (23. ábra), 1 µl T4 DNS 

ligáz és 1 µl 2x Rapid Ligation Buffer).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

23. ábra: A PCR fragmentumok klonozásához felhasznált PGem T-EAsy klónozó vektor felépítése (Promega) 
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Ezt követően 3 órán át inkubáltuk a mintákat 22°C-on, majd a mintákhoz 50 µl Escherichia 

coli JM109 sejtet valamint 10 µl plazmid DNS-t mértünk. 20-25 perc jégen tartás után 60 

másodperc 42°C-os hősokk következett, majd jégre helyezve 250 µl folyékony LB tápoldatot 

adtunk a mintákhoz. 12,000/perc fordulatszámmal 1 percig töményítettük a sejteket, és 50 µl 

tápoldatban szuszpendálva antibiotikummal kiegészített táptalajra szélesztettük.  

 

A klónozás sikerességét a kinövő kolóniákból indított kolónia-PCR-rel ellenőriztük, és ezt 

követően mintánként 3 klónt szekvenáltunk meg. A szekvenáláshoz az ABI PRISM 3100 

Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Hungary) eljárást alkalmaztuk. A szekvencia 

illesztéshez a BioEdit Sequence Alignment Editor (NCSU, USA) (Hall, 1999) és 

CLUSTALW EMBL-EBI (Thompson et al., 1994); a blast elemzéshez a BLAST (Basic Local 

Alignment Search Tool), a szekvencia elemzéshez az NCBI (National Center for 

Biotechnology Information) programokat alkalmaztuk (Altschul et al., 1997). 

 
3.5 Statisztikai feldolgozás 

 
A statisztikai elemzéseket a Microsoft Excel, valamint az SPSS 16 programcsomaggal 

végeztük. Az egyes lókuszok variabilitását a PIC érték (polymorphism index content) 

meghatározásával végeztük, amelynek kiszámításához az Anderson et al., (1993) formulát 

alkalmaztuk : PIC = 1 - ∑n-i Pi
2, ahol a pi érték az i allél gyakorisága. A kladogram 

elemzéshez az SPSS-16 (Jaccard Similarity Index; Jaccard, 1908; Average Linkage, within 

group), MEGA4 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis; Tamura et al., 2007) és 

CLUSTAL W (Thomson et al., 1994) programokat alkalmaztuk. 
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4. EREDMÉNYEK ÉS MEGVITATÁSUK 

4.1 Görögdinnyemagok feltárása 

 
A 13. századi Citrullus magok a debreceni volt Kölcsey Művelődési Központ területén feltárt 

kutak ásatásai során előkerült növényleleteiből származnak. A 15. századi Citrullus magvak a 

budai királyi vár (Árpád-házi IV. Béla Király, 1243) Zsigmond-kori szárnyának (15. sz. eleje) 

régészeti feltárása (1999) során (Budapest I. Ker., Szent György tér, Teleki palota, 8 sz. kút) 

(Nyékhelyi, 2003) kerültek feltárásra. Az ásatások során nagy mennyiségű növénymaradvány 

került elő, 195 növényfaj több mint 3 millió maglelete (Gyulai et al., 2006). A régészeti 

kormeghatározás alapján (pénzek, edények stb.) a Citrullus magok eredete a 15. század első 

felére volt azonosítható (Nyékhelyi, 2003). A 19. századi Citrullus lelet botanikai gyűjtemény 

anyaga, az ún. Pannonhalmi Apátság botanikai gyűjteményéből bocsátották rendelkezésünkre 

(Mezőgazdasági Múzeum, Budapest) (Vörös, 1971) (24, 25. ábra) 

 
 
 
 
 
 
 
 
24. ábra: A vizsgált régészeti magleletek mintái: a 13. századi, Debrecen (a), 15. századi Budai Vár (b) és a 19. 
századi, Pannonhalma (c). Méret: 1mm. (Tóth et al., 2007a). 
 

 
25. ábra: Európa térképe az ásatások helyének megjelölésével: 13. század, Debrecen (1), 15. század, Budai Vár 
(2) és 19. század, Pannonhalma (3) (Tóth et al., 2007b). 

a                                         b                                          c  
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4.2 A mai fajták morfológiai összehasonlítása görögdinnye-típusok szerint 

 
A régészeti minták fenotípus rekonstrukciójához 44 mai fajtát vizsgáltunk meg kisparcellás 

kísérletben. A parcellák 2X5 méter méretűek voltak. Faj illetve fajtákat parcellánként 3 

ismétlésben ültettük el. Körülbelül 1,5 x 1,5 méter terület jutott egyedenként. A mai fajtákat 

mag (26. ábra), héj (27. ábra) és hússzín (28. ábra) szerint csoportosítottuk. A morfológiai 

felvételezést 25 bélyeg (Agrobotanikai Központ, Tápiószele) alapján végeztük el. 

 

 
 
 
26. ábra: Az összehasonlító elemzésekhez alkalmazott mai sártök (1-3, Citrullus colocynthis), takarmánydinnye 
(4-6, Citrullus lanatus citroides) és görögdinnye (7-44, Citrullus lanatus) fajták és tájfajták magtípusai (színes 
méret 1cm) (Tóth et al., 2007b). 
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27. ábra: Az összehasonlító elemzésekhez alkalmazott  mai sártök (1-3, Citrullus colocynthis), takarmánydinnye 
(4-6, Citrullus lanatus citroides) és görögdinnye (7-44, Citrullus lanatus) fajták és tájfajták terméstípusai (színes 
méret 25cm) (Tóth et al., 2007b). 
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28. ábra: Az összehasonlító elemzésekhez alkalmazott mai sártök (1-3, Citrullus colocynthis), takarmánydinnye 
(4-6, Citrullus lanatus citroides) és görögdinnye (7-44, Citrullus lanatus) fajták és tájfajták hússzín típusai 
(színes méret 25cm) (Tóth et al., 2007b). 
 
 
Az elemzés során a Jaccard (1908) indexek segítségével elkészítettük az összehasonlító 

dendrogrammot (Szabó et al., 2005a,b). A görögdinnye fajtatípusokba történő besorolását 

megnehezíti a rendkívüli szín és forma gazdagság a termés héj, terméshús és a mag 

tekintetében. A felvételezett adatok alapján a 44 vizsgált görögdinnyefajta és tájfajta 
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elkülöníthető volt a Citrullus lanatus lanatus a Citrullus lanatus citroides és a Citrullus 

colocynthis elterjedt fő típusok szerint (29. ábra). 

 
29. ábra: Morfológiai dendrogram (SPSS16) a mai sártök (1-3, Citrullus colocynthis), takarmánydinnye (4-6, 
Citrullus lanatus citroides) és görögdinnye (7-44, Citrullus lanatus) fajták és tájfajták rokonsági kapcsolatainak 
meghatározására (Tóth et al., 2007a). 
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4.3 DNS izolálás az archeológiai, és a mai fajtákból 

 
A régészeti mintákból származó, valamint a mai Citrullus magokból izolált DNS (30. ábra) 

mennyiségi és minőségi jellemzőit NanoDrop UV spektrofotométerrel mértük meg (13. 

táblázat), amely alkalmas volt a legpontosabb abszorbciós elemzésekre is (A260/280 és 

A260/230). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
30. ábra: A mai sártök (1-3, Citrullus colocynthis), takarmánydinnye (4-6, Citrullus lanatus citroides) és 
görögdinnye (7-44, Citrullus lanatus) fajták és tájfajták levélmintáiból izolált DNS minőségének ellenőrzése 
EtBr-agaróz (0,8 %) gélen. 
 
13. táblázat. A mai sártök (1-3, Citrullus colocynthis), takarmánydinnye (4-6, Citrullus lanatus citroides) és 
görögdinnye (7-44, Citrullus lanatus) fajták és tájfajták izolált DNS mintáinak mennyiségi (ng/ul) és minőségi 
(A260/280, A260/230) értékei.  
 

minta # ng/µl A260/280 A260/230  Minta # ng/µl A260/280 A260/230 

Gd 1 396,51 2,16 2,02  Gd 23 688,91 1,98 1,54 

Gd 2 442,53 1,9 1,33  Gd 24 173,01 2,12 2,12 

Gd 3 533,41 1,87 1,29  Gd 25 428,89 2 1,37 

Gd 4 399,11 2,13 2,09  Gd 26 568,27 1,96 1,5 

Gd 5 509 1,82 1,11  Gd 27 565,78 2,15 1,99 

Gd 6 553,85 1,88 1,44  Gd 28 795,93 1,66 1,12 

Gd 7 130,12 1,93 2,75  Gd 29 199,22 2,17 1,3 

Gd 8 338,72 2,15 2,05  Gd 30 568,68 2,16 1,87 

Gd 9 350,39 2,17 1,5  Gd 31 255,35 1,62 0,58 

Gd 10 403,03 2,16 1,88  Gd 32 275,24 2,09 1,56 

Gd 11 675,84 1,95 1,42  Gd 33 551,94 2,17 2,03 

Gd 12 281,69 2,11 1,53  Gd 34 246,1 2,04 1,69 

Gd 13 835,43 2,19 1,88  Gd 35 138,38 2,03 1,29 

Gd 14 669,44 2,08 1,72  Gd 36 224,86 2,09 1,26 

Gd 15 806,84 2,2 2,07  Gd 37 481,1 2,17 1,77 

Gd 16 761,39 2,06 1,77  Gd 38 489,75 2,18 1,69 

Gd 17 418,73 2,11 1,68  Gd 39 124,16 2,05 0,73 

Gd 18 383,59 2,15 2,13  Gd 40 255,09 2,01 0,82 

Gd 19 131,42 2,12 1,91  Gd 41 176,45 1,6 0,81 

Gd 20 631,95 2,18 2,1  Gd 42 168,39 1,84 0,85 

Gd 21 294,1 2,21 2,23  Gd 43 336,08 1,49 0,38 

Gd 22 836,09 1,97 1,42  Gd 44 268,99 1,66 0,5 
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A mai DNS minták minden esetben jó abszorbciós értékeket és arányokat mutattak, melyek 

alapján a molekuláris elemzés több ismétlésben volt elvégezhető. 

 

A régészeti mintákból kis mennyiségű, töredezett DNS-t kaptunk (31. ábra), 100-3000 bp 

nagyságban, míg ezzel szemben a mai fajtákból nagy mennyiségű, kompakt DNS-t izoláltunk 

(14. táblázat). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
31. ábra: A 13. sz. (45), 15. sz. (46) és a 19. sz. (47) Citrullus magvakból izolált DNS elválasztása EtBr-agaróz 
(0,8 %) gélen (100bp MW). 
 
 
14. táblázat: A régészeti Citrullus magokból izolált DNS minták minőségi és mennyiségi értékei.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Sample ID ng/µl A260/280 A 260/230 

13. sz. Debrecen 15,09 1,65 0,18 

13. sz. Debrecen 11,23 1,57 0,16 

13. sz. Debrecen 88,3 1,51 0,79 

13. sz. Debrecen 68,44 1,73 1,65 

13. sz. Debrecen 21,15 1,59 0,42 

13. sz. Debrecen 36,6 1,63 0,42 

15. sz. Buda 49,76 1,65 0,65 

15. sz. Buda 23,65 1,76 0,75 

15. sz. Buda 52,32 1,92 0,61 

19. sz. Pannonhalma 91,85 1,87 0,84 

19. sz. Pannonhalma 30,22 1,64 0,71 

19. sz. Pannonhalma 65,32 1,71 0,89 
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4.4 Teljes genom felszaporítása (WGA) 

 
A felszaporítás hatékonyságát minden esetben agaróz gélen ellenőriztük.  

 

Az egységnyi (9 ng) DNS mintákból történő teljes genom amplifikálás (WGA) hatékonysága 

(32. ábra) a régészeti Citrullus leletek (13. sz, 15. sz, 19. sz); és két mai fajta (2,4), valamint a 

kontrol humán DNS (1) és a DNS-mentes minta (3) kontrolljában 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
32. ábra: Teljes Genom Amplifikáció (WGA) a 13., 15., és 19. századi Citrullus DNS mintákban (5-7) egy mai 
fajta (2, 4) és DNS-mentes minta (3) kontrolljában. 
 
A teljes genom amplifikáció (WGA) hatékonysága az izolált (a) és WGA amplifikált (b) 

Citrullus DNS minták mennyiségi (ng/µl) és UV-spektrofotometriás minőségi értékeiben 

(A260/A280, A260/A230) valamint (c) a WGA- amplifikáció hatékonysága (15. táblázat). 

 

15. táblázat. A Teljes Genom Amplifikációban (WGA) felszaporított Citrullus DNS minták mennyiségi és 
minőségi értékei. 
 

 
 

(a)  (b) (c) 
DNS ng/µl A260/A280 A260/A230  DNS ng/µl A260/A280 A260/A230  

humán 81,14 2,11 1,97  humán 910,72 1,77 1,64 X 11,2 

gd 1 396,51 1,88 2,02  gd 1 954,82 1,76 2,12 X 2,5 

gd 6 533,41 2,46 1,44  gd 6 971,77 1,86 2,09 X 1,8 

13.sz./1 15,09 1,65 0,18  13.sz./1 803,2 1,77 1,59 X 53,2 

13.sz./2 88,3 1,51 0,79  13.sz./2 988,14 1,79 1,61 X 11,2 

15.sz./1 49,76 1,65 0,65  15.sz./1 953,15 1,87 2,13 X 19,2 

15.sz./2 23,65 1,76 0,75  15.sz./2 1071,05 1,88 2,1 X 45,3 

19.sz./1 91,85 1,87 0,84  19.sz./1 1104,26 1,96 2,13 X 12 

19.sz./2 30,22 1,64 0,71  19.sz./1 1074,3 1,86 2,12 X 35,5 

  1      2       3      4      5      6      7    Mw 
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4.5 Összehasonlító molekuláris vizsgálatok 

4.5.1 ITS elemzés 

 
A molekuláris vizsgálatokban először ITS elemzést végeztünk a régészeti és mai Citrullus 

mintákban. Az alkalmazott primerek (Hsiao et al., 1995) alapján az alábbiak szerint 

módosítottuk: 

ITS L: 5’-cgcgtttacaaacaaattgtcc-3’ 

ITS 4/1: 5’-acactacggtggttgatccg -3’ 

ITS 4/2: 5’-gtccccccaaaggatgacgc-3’ 

 

Amely primerek használatával egy közel 610 bp és egy kisebb 130 bp nagyságú 

fragmentumot (33. ábra/a,b) szaporítottunk fel a régészeti és a mai Citrullus mintákból. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
33. ábra: A régészeti Citrullus leletek (13. sz.- 45; 15.sz. - 46; 19.sz. -  47) és a mai fajtákból izolált DNS minták 
több ismétlésben elemzett ITS-PCR vizsgálata ITS primerpárral. (a) 610 bp hosszú ITS fragmentum, primerek 
(Hsiao et al., 1995), (b) 130bp hosszú ITS fragmentum primerek (Tóth et al., 2007a).  
 
 
 

4.5.2 SSR elemzések 

 
Az SSR analízis során 47 mikroszatellita oligonukleotid-párt teszteltünk, amelyből 16 

bizonyult hatékonynak (Katzir et al., 1996; Danin-Poleg et al., 2001), a primerek 80%-ával, 

azaz 12 primerrel kaptunk megismételhető amplifikációt a mai, és a régészeti mintákban (34. 

ábra. A mikroszatellita lókuszokat ALF módszerrel hasonlítottuk össze. A vizsgált 44 mai 

Citrullus fajtát és a régészeti mintákat 12 SSR markerrel vizsgáltuk, melyekben 23 lókuszon 

összesen 701 fragmentumot azonosítottunk (16. táblázat). Végül a 12 SSR primer adatainak 

a                                                               b 
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felhasználásával molekuláris dendrogram (35. ábra) elemzést végeztünk a mai (1-44), 

valamint a régészeti Citrullus leletekben (45-47), az uborka (Cucumis sativus) génbanki adat 

összehasonlításával. 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
34. ábra: A régészeti és mai Citrullus minták vizsgálata SSR primerekkel (#1-44 mai minták, és #45, 46, 47 
régészeti minták). 
 
 
 
 
 
 
 

cmtc168 bngl339 

cl2-140 

phi121 

cl 1-20 

cl2-23 

phi118-2 

bngl118-2 
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16. táblázat. Az ALF-SSR (automata laser fluorometer) elemzés mintázata 12 mikroszatellita (SSR) lókusz, 23 
allél, 701 fragmentum alapján a 44 mai és a régészeti (#45, 45, 47) mintákban. 
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35. ábra: Molekuláris dendrogram elemzés a mai (1-44), valamint a régészeti (45-47) Citrullus mintákban a 12 
SSR mikroszatellita lókusz, 23 allél, 701 fragmentuma alapján, az uborka (Cucumis sativus) génbanki adat 
összehasonlításával (SPSS16). 
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A molekuláris dendrogram elkészítése után láthatóvá vált, hogy a három régészeti Citrullus 

lelet, három egymástól eltérő csoportba rendeződött a mai Citrullus fajtákkal. A 

dendrogramm elemzése során elmondható, hogy a 13. századi debreceni lelet a #17 

(Klondike) és #36 (Kecskeméti vöröshúsú), a 15. századi budai a #12 (Belyj dlinnij) és #14 

(Csárdaszállás), míg a 19. századi Citrullus maglalet a #4 (Szeged), #5 (Román 235), #6 

(Újszilvás) mai fajtákkal mutatja a legközelebbi rokonságot (36. ábra). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
36. ábra: A régészeti Citrullus és a legközelebbi rokonságot mutató (SSR dendrogramm, 35. ábra) mai Citrullus 
fajták magjainak összehasonlítása (a – hasi és b – háti oldal). (1) 13. századi debreceni maglelet és a - (4) 
kecskeméti vöröshúsú (#36)  - (7)  Klondike(#17); (2) 15. századi budai maglelt és a (5), Belyj dlinnij (#12) - (8), 
Csárdaszállás (#14); (3) 19. századi pannonhalmi maglelet és a (6) Román-235 (#5) – (9) Újszilvás (#6) mai 
minták összehasonlításában. (méret: 1mm) (Tóth et al., 2007b). 
 
 
4.5.3 cpDNS elemzés 

 
A kloroplasztiszt DNS-t két lókuszon elemeztük: a ycf9-orf62 (a PSII PsbZ protein központi 

alegységét kódoló génje) és trnVAL-rps12 (a valin tRNS-t és a 12S riboszómális protein-t 

kódoló gének) szakaszain. Az ycf9-orf62 primer esetében egy 640 bp hosszúságú fragmentet, 

míg a trnVAL-rps12 kloroplaszt primer esetében 296 bp szakaszt szaporítottunk fel (37. ábra). 
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37. ábra: A régészeti és mai Citrullus minták kloroplasztisz-DNS vizsgálata két cpDNS lókuszon, #3, 35,44 és 1-
32 mai mintákban, valamint a #45, 46, 47 régészeti mintákban. 
 

4.5.4 lcyb színgén szekvencia elemzése 

A sejtmagi lcyb színgén szekvencia elemzése során az lcyb gén (2146 bp) két szakaszának 

(314-591 bp; 1134-1233 bp) PCR felszaporítását és szekvencia elemzését végeztük el. Az 

lcyb gén esetében egy 277 és egy 99 bp hosszúságú fragmentet szaporítottunk fel (38. ábra). 

 

 
 
 
38. ábra: A régészeti és mai Citrullus minták vizsgálata a lcyb gén két lókuszán az lcyb-specifikus primerekkel 
(Bang et al., 2007) , #3-43 mai minták, #45, 46, 47 régészeti minták. 
 
 
 
 
 

trnVAL-rps12 ycf9-orf62 
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4.6 Szekvenciaanalízis és fajtarekonstrukció klaszter analízis alapján 

4.6.1 Sejtmagi DNS analízis 

4.6.1.1 ITS szekvenciák 

 
ITS elemzés az ITS1-5.8S-ITS2 rDNS lókuszon (39. ábra). Az evolúciósan konzervatív ITS 

szekvenciák elemzése alapján kirajzolódott a legősibb Citrullus fajta a cv. Túrkeve (#20), 

amely annak ellenére, hogy piros húsú fajta, a sártök (#1-3) és a takarmánydinnye (#4-6) 

fajtákkal valamint a 19. századi (#47) mintával mutatott közeli genetikai rokonságot az #1-6 

mintákra jellemző (C)8 deléciós-allél hordozásával (385 bp - 392 bp), amely lókuszon a 

Túrkeve (#20), és a 15. századi (#46) Citrullus heterozigóta: (C)8 / (C)3. Az #5 sártök minta 

szintén heterozigóta ezen a lókuszon, amely egy édes húsú sártökfajtát feltételez, további 

szelekcióra (afrikai úti leírások és magyar termesztők tapasztalata szerint is). A #7-18, 21-22, 

24, 26, 28, 29, 31, 32, 34-45 görögdinnyékben (C)3 deléció van a (C)8 deléciós lókuszon. A 

sártökökre és takarmánydinnyékre és a #47 (19. századi) mintára egy további (ATT) deléció 

(45-47 bp) jellemző, amely lókuszon az #5, a #20 mai, és #46-os (15. századi) régészeti 

Citrullus minták heterozigóták. Egy további (C)8 deléciót (385 bp-392 bp) mutattunk ki az #1-

6 fajtákban sártök, takarmánydinnye és a 19. századi (#47) mintában, amellyel molekulárisan 

igazoltuk a 19. századi magminta fajtabesorolását (takarmánydinnye: Citrullus lanatus 

citroides).  

 

Ezt az eredményt a mag morfológiai vizsgálatok is előre jelezték. Ezen az ITS lókuszon az #5 

sártök, a #20 görögdinnye (cv. Túrkeve), valamint a 15. századi archeo minta (#46) 

heterozigóta allél megoszlást mutatott, amely eredmény jelzi, hogy a 15. századi (#46) 

régészeti dinnye a domesztikációban ősibb fajta lehetett, mint a kétszáz évvel korábbi 13. 

századi (#45) dinnye. A #19, 23, 25, 30, 33 és 43 fajtákban nem (C)8, hanem csak (C)1 

deléciót azonosítottunk, amely eredmény kijelölte ezt a rokonsági kört a vörös húsú 

görögdinnyéken belül. További négy SNP változást mutattunk ki: egy T-inszercióval (393. 

bp) és három szubsztitúcióval (C→T a 407. nt-on; és két T→C az 545. és az 575. nt-on). Ezek 

az SNP-szubsztitúciók az #1-6 mintákban, valamint az ezeken az SNP pontokon is 

heterozigóta mintákban (#20, cv. Túrkeve; és a 15. századi #46) archeo minta; ld. az #5 sártök 

minta is heterozigóta) van jelen. Végül a három régészeti és 44 mai Citrullus szekvenciájának 

felhasználásával elkészítettük az ITS dendrogrammot (MEGA4) (40. ábra)  
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39ábra: A régészeti és a 44 mai Citrullus minta (7. táblázat, 55.old.) elemzése az rDNS ITS1-5.8S-ITS2 lokuszon (SNP pontok kiemelésével)  
 

                   10        20        30        40        50       380       390       400       410         520       530         550       560       570       580       590       600       610 
          ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|//..|....|....|....|....|....|....|..//..|....|....|....|..//..|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|  
AJ488232  CGCGTTTACAAACAAATTGTCCGTGCCGGTGGGCGGGGGGAAgCATTATGCTCGT  GCCCCCCCCCCCC---ACACAACACCCCATGCGGG  ACACTACGGTGGTTGATCCG  TCCTGACGTCGCCTCCTTGTGGACTCCTACACCGACCCTTTGAACGCTGTCCCCCCAAAGGATGACGC  
#                                                                                                        
1.        ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
2.        ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
3.        ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
4.        ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
6.        ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
47.       ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
 
5b        .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
5a        ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
20a       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
20b       ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
46a       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................ 
46b       ............................................---........  .......--------T.............C.....  ....................  ..T.............................T......C............................  
 
7.        .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
8.        .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
9.        .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
11.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
10.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
12.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
13.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
14.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
15.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
16.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
17.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
18.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
21.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
22.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
24.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
26.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
28.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
29.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
31.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
32.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
34.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
35.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
36.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
37.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
38.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
39.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
40.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
41.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
42.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
44.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
45.       .......................................................  .............---...................  ....................  .......................................C............................  
 
19.       .......................................................  .............cc-...................  ....................  .......................................C............................  
23.       .......................................................  .............cc-...................  ....................  .......................................C............................  
25.       .......................................................  .............cc-...................  ....................  .......................................C............................  
27.       .......................................................  .............cc-...................  ....................  .......................................C............................  
30.       .......................................................  .............cc-...................  ....................  .......................................C............................  
33.       .......................................................  .............cc-...................  ....................  .......................................C............................  
43.       .......................................................  .............cc-...................  ....................  .......................................C............................  
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40. ábra: Molekuláris dendrogram elemzés a mai (1-44)-, valamint a régészeti Citrullus mintákban az ITS1-5.8S-
ITS2 lókuszon (MEGA4) az AJ488232 görögdinnye (Citrullus lanatus lanatus) génbanki adat 
összehasonlításával. 
 
 
4.6.1.2 SSR elemzés 

 
A (CT)26-30 nSSR (Cl1-20) lókuszon (183 bp) végzett teljes szekvencia elemzés (41. ábra), 

illesztés és BLAST analízis során egy (CT)4 inverziót (133-140 bp) azonosítottunk, a 

régészeti és a mai  fajtákban  amely (CT)27 egyszerű mikroszatellita lókuszból kialakuló 

(CT)17-C-(TC)4-T-(CT)5 összetett mikroszatellita születését igazolja, amely várhatóan tovább 

fragmentálódik majd az elkövetkező évszázadokban. Ez az eredmény különlegesen fontos a 

mikroszatellita kutatásokban („ld. mikroszatelliták születése és halála”: Weber, Wong, 1993; 

Messier  et al.1996; Kutil, Williams, 2001; Orti  et al. 1997; Taylor et al. 1999; Tóth et al. 

2000). Továbbá, egy (CT)3 - deléciót (126-131 nt) mutattunk ki csak a Citrullus lanatus 

lanatus görögdinnye mintákban, számos heterozigóta fajtával. Az nSSR dendrogram 

elemzések a 15. és a 19. századi Citrullus a mai sárga húsú Citrullus-ok közé, míg a 13. 

századi Citrullust a mai vörös húsú görögdinnyékhez sorolta. Ennek az eredménynek a 

megerősítésére, a hússzín fajtarekonstrukció igazolásához az lcyb gént elemeztük, ugyanis az 

lcyb gén két allélje szelektív markere a sárga és vörös dinnyehús megjelenésének (Bang et al., 

2007). 
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41. ábra: A régészeti és a 44 mai Citrullus minta (7. táblázat, 55.old.) elemzése a cl 1-20 lokuszon. A (CT)4 inverzió (132-140 
bp), és a (CT)3-deléció kiemelésével. 

 

                  10                   70        80       90        100       110       120       130       140       150       160       170       180         
         ....|....|....|....//....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|... 
1        CGCGCGTGAGGACCCTATA   AAGCGTGCCTTCTTTCTTCTCATTAGTAGCCTCCGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCTCTCTCTTCTCTCTCTCTCGAGAGGAGCGAGAACCGCCTCAATCAATTGC  
2        ...................  ...........................................................................................................................  
3        ...................  ........................................................................................................................... 
4        ...................  ........................................................................................................................... 
5        ...................  ........................................................................................................................... 
6        ...................  ........................................................................................................................... 
47       ...................  ........................................................................................................................... 
 
12a      ...................  ........................................................................................................................... 
12b      ...................  .................................................................------.................................................... 
14a      ...................  ........................................................................................................................... 
14b      ...................  .................................................................------.................................................... 
17a      ...................  ........................................................................................................................... 
17b      ...................  .................................................................------.................................................... 
36a      ...................  ........................................................................................................................... 
36b      ...................  .................................................................------.................................................... 
45a      ...................  ........................................................................................................................... 
45b      ...................  .................................................................------.................................................... 
46a      ...................  ........................................................................................................................... 
46b      ...................  .................................................................------.................................................... 
 
7        ...................  .................................................................------.................................................... 
8        ...................  .................................................................------.................................................... 
9        ...................  .................................................................------.................................................... 
10       ...................  .................................................................------.................................................... 
11       ...................  .................................................................------.................................................... 
13       ...................  .................................................................------.................................................... 
15       ...................  .................................................................------.................................................... 
16       ...................  .................................................................------.................................................... 
18       ...................  .................................................................------.................................................... 
19       ...................  .................................................................------.................................................... 
20       ...................  .................................................................------.................................................... 
21       ...................  .................................................................------.................................................... 
22       ...................  .................................................................------.................................................... 
23       ...................  .................................................................------.................................................... 
24       ...................  .................................................................------.................................................... 
25       ...................  .................................................................------.................................................... 
26       ...................  .................................................................------.................................................... 
27       ...................  .................................................................------.................................................... 
28       ...................  .................................................................------.................................................... 
29       ...................  .................................................................------.................................................... 
30       ...................  .................................................................------.................................................... 
31       ...................  .................................................................------.................................................... 
32       ...................  .................................................................------.................................................... 
33       ...................  .................................................................------.................................................... 
34       ...................  .................................................................------.................................................... 
35       ...................  .................................................................------.................................................... 
37       ...................  .................................................................------.................................................... 
38       ...................  .................................................................------.................................................... 
39       ...................  .................................................................------.................................................... 
40       ...................  .................................................................------.................................................... 
41       ...................  .................................................................------.................................................... 
42       ...................  .................................................................------.................................................... 
43       ...................  .................................................................------.................................................... 
44       ...................  .................................................................------.................................................... 
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4.6.1.3 A kloroplasztisz DNS (cpDNS) elemzése 

 
A kloroplasztiszt (cpDNS) két lókuszon elemeztük: a ycf9-orf62 (a PSII PsbZ protein 

központi alegységét kódoló génje) és trnVAL-rps12 (a valin tRNS-t és a 12S riboszómális 

proteint kódoló gének) szakaszain. 

 

A kloroplasztisz DNS (cpDNA) vizsgálatával további citotípus azonosítást végeztünk (42. 

ábra). Az ycf9-orf62 (640 bp) lókusz 320. nt-ján azonosított transzverzió (T=A → A=T) 

megerősített (Dane et al., 2007) egy fajspecifikus, citoplazma-marker alkalmazhatóságát a 

genotípus azonosításában.  

 

A vizsgált takarmánydinnyékben (Citrullus lanatus citroides) és a görögdinnyékben 

(Citrullus lanatus lanatus). kimutatott 132 bp hosszú szakasz deléciója (389-520 bp) (Dane et 

al., 2007) elkülönítette a sártököt (Citrullus colocynthis) a takarmánydinnyéktől (Citrullus 

lanatus citroides) és a görögdinnyéktől (Citrullus lanatus lanatus). Ezen felül egy inszerciós 

pontot (ATAGC) is azonosítottunk (576-581 bp), amely a takarmánydinnyékben (Citrullus 

lanatus citroides) és a görögdinnyékben (Citrullus lanatus lanatus) megtalálható, de a 

vizsgált sártök (Citrullus colocynthis) mintákban nem.   

 

A deléció és inszerció segítségével a sártök (Citrullus colocynthis) maximálisan elkülöníthető 

a takarmánydinnye (Citrullus lanatus citroides) és a görögdinnye (Citrullus lanatus lanatus) 

fajoktól, a minták hússzínétől függetlenül.  

 

Az ycf9-orf62 lókusz szekvenciáinak felhasználásával elkészítettük a 44 mai és három 

régészeti Citrullus minta klaszter analízisét (43. ábra), amellyel jól elkülöníthetők az egyes 

Citrullus fajcsoportok egymástól. 
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42. ábra: A régészeti és a 44 mai Citrullus minta (7. táblázat, 55.old. elemzése  a cpDNS ycf9-orf62 lokuszon. A deléciós és inszerciós szakasz 
(ATAGC: 576-581 nt; és a 132 bp: 389-520 nt) kiemelésével. 

 

                          10        20     320     390       400                 470       480        490       500       510       520        580       620       630       640 
                 ....|....|....|....|..//...|...//..|....|....|....|...//....|....|....|....|.....|....|....|....|....|....|....|....|.//..|....|....|//..|....|....|....|....| 
 
AY522531 C.c.    AATTAGAGGGAGGGGTCTCTTG  ACATATT  TATAATTATATAGAAAAAAGA  GAAATAGTATAGTATAAAATATACTTTAATATAAAATATAGTAAATATATTATATAATATAT  AAAA-----CTAG  AATAGGCTAGCTCTGCACTGATG  
1.               ......................  .......  .....................  ..............................................................  ....-----....  ....................... 
2.               ......................  .......  .....................  ..............................................................  ....-----....  ....................... 
3.               ......................  .......  .....................  ..............................................................  ....-----....  ....................... 
 
AY522539 C.l.l.  ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
4.               ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
5.               ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
6.               ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
 
AY522537 C.l.c.  ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
7.               ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
8.               ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
9.               ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
10.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
11.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
12.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
13.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
14.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
15.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
16.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
17.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
18.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
19.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
20.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
21.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
22.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
23.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
24.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
25.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
26.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
27.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
28.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
29.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
30.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
31.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
32.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
33.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
34.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
35.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
36.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
37.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
38.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
39.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
40.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
41.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
42.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
43.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
44.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
45.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
46.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
47.              ......................  ...A...  ..-------------------  -------------------------------------------------------------.  ....ATAGC....  ....................... 
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43. ábra: Molekuláris dendrogram elemzése a mai (1-44), valamint a régészeti Citrullus mintákban (45-47) az 
ycf9-orf62 cpDNA lókuszon végzett szekvencia elemzése alapján (MEGA4). A Citrullus lanatus citroides 
AY522537, Citrullus lanatus lanatus AY522539 és Citrullus colocynthis AY522531 génbanki adat 
összehasonlításával. 
 

A cpDNS elemzés a tRNA-Val - rps12 lókuszon (45. ábra): A cpDNS tRNA-Val - rps12 

lókuszán (296 bp) (Jarret et al., 1997) minden Citrullus minta egy G→T szubsztitúciót 

mutatott a 102.249. nt-on összehasonlítva az adatbankban elérhető legközelebbi rokon fajjal 

az uborkával (Cucumis sativus, AJ970307). A sártök (Citrullus colocynthis, #1-3) és a 

takarmánydinnye fajták (Citrullus lanatus citroides # 4-6), valamint a 19. századi (#47) 

cpDNS mintái egy további G→T szubsztitúciót mutattak a 102.407. nt-on, ahol minden 

görögdinnye (Citrullus lanatus lanatus), az uborkához hasonlóan G-t tartalmazott. Ezzel az 

eredménnyel egy cpDNS-alapú markert azonosítottunk, amely elkülöníti a sártök (Citrullus 

colocynthis) és a takarmánydinnyéket (Citrullus lanatus citroides) a görögdinnyéktől 

(Citrullus lanatus lanatus). A 13. és 15. század minták egy kisebb mai csoporttal (cv. #12, 

Belyj Dlinnij 152;  #14, Csárdaszállás 113; #17, Klondike R7 096; és #36, Kecskeméti 

vöröshúsú 259) mutattak citotípus rokonságot a 102.418. nt-on mutatott (G→A) szubsztitúció 

eredményeként. Az az eredmény, hogy az ITS szekvenciák alapján feltételezett legősibb, ma 

is termesztett görögdinnye fajta (#20, cv. Túrkeve) nem került ebbe a csoportba, feltételezi, 
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hogy a görögdinnye nem obligát anyai öröklődést mutat (a megporzó pollennel is átjuthat a 

kloroplasztisz), amely hibrid citoplazma (cibrid) folyamatos kialakulását eredményezi. 

 

További A→G szubsztitúciót (102.416. nt) a #8, #15, #20, #23, #29 fajtákban, valamint egy 

háromszoros A→G szubsztitúciót (102.416. nt, 102.442. nt és 102.443. nt) azonosítottunk 

nyolc fajtában (#11, #19, #22, #28, #31, #33, #35, #43), valamint egy kétszeres A→G 

szubsztitúciót (102.442. nt és a 102.443. nt) három fajtában (#9, #13, #32, #38). Ezzel az 

eredménnyel újabb Citrullus citotípus csoportokat különítettünk el a diverz citoplazmájú 

görögdinnyéken belül. A tRNA-Val - rps12 szekvenciák felhasználásával elkészítettük a 

három régészeti és 44 mai Citrullus fajta molekuláris dendrogramját. (44. ábra) 

 

 
 
 
44. ábra: Molekuláris dendrogram elemzése a mai (1-44), valamint a régészeti Citrullus mintákban (45-47) a 
trnVAL-rps12 cpDNA lókuszon végzett szekvencia elemzése alapján (MEGA4), az uborka AJ970307 (Cucumis 
sativus) génbanki adat összehasonlításával. 
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45. ábra: A régészeti és a 44 mai Citrullus minta (7. táblázat, 55.old.) elemzése  a cpDNS a  tRNA-Val - rps12 lokuszon összehasonlítva az 
adatbanki szekvenciával, kiemelve a szubsztitúciós pontokat (102.407, 102.416,102.418, 102.442, 102.443 nt).   
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A két cpDNS lókusz szekvenciáinak felhasználásával megrajzoltuk az egyesített kloroplaszt 

molekuláris dendrogramot (46. ábra), ami további finomelemzést tesz lehetővé az eddig 

elkészített két cpDNS molekuláris dendrogramon túl. Ugyanis jól látható, hogy a két 

kloroplaszt primer együttes használatával a sártök (Citrullus colocynthis) fajták már 

elkülöníthetők nemcsak a görögdinnyéktől (Citrullus lanatus lanatus), hanem a 

takarmánydinnyéktől (Citrullus lanatus citroides) is. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
46. ábra: Molekuláris dendrogram elemzése a mai (1-44), valamint a régészeti Citrullus mintákban (45-47) az 
ycf9-orf62, trnVAL-rps12 cpDNS lókuszon végzett szekvencia elemzése alapján (MEGA4) az uborka AJ970307 
(Cucumis sativus) génbanki adat összehasonlításával. 
 
 
4.6.1.4 lcyb színgén elemzése 

 
A lcyb gén (2146 bp) két szakaszának (314-591 bp; 1134-1233 bp) PCR felszaporítása és 

szekvencia elemzése során két hússzín-kapcsolt nukleotid szubsztitúciót (SNP) azonosítottunk 

a (Bang et al., 2007) próbák alkalmazásával (47. ábra). A domináns LCYB gén a sárga 

hússzínhez mutatott kapcsoltságot, míg a recesszív lcyb allél a vörös színhez (Bang et al., 

2007). A két allél szekvenciája mindössze két SNP lókuszon tért el az 518. és az 1182. 

nukleotidban. A 19. (#47) és a 15. (#46) századi, valamint a mai sártök (# 1-3), 

takarmánydinnye (# 4-6) és a sárga húsú görögdinnye (# 7-14) minták mindegyike a 

homozigóta, domináns CY-típusú (kanári sárga - canary yellow) LCYB allélt hordozta mindkét 

SNP lókuszon (G≡C bp az 518. nt-on és T=A bp a 1182. nt-on), amelyek a sárga/fehér hús- 
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47. ábra: A régészeti és a 44 mai Citrullus minta (7. táblázat, 55.old.) elemzése a lycb lokuszon kiemelve a két SNP pontot ( 518. és az 1182. nt). 
 

                 320      330        340      350        520     560       570       580       590       1140     1150      1160       1180       1210      1220     1230                                  
           .|....|....|....|....|....|....|....|..//.|....|....|//|....|....|....|....|....|....|.//.|....|....|....|....|....|//..|....|....|.//..|....|....|....|....|... 
EF183522   CCTGTTCTTCTGGAGTTCTTGGGGATTTGTTGAAATTTT  CTTTGCTTAAAA  TGGGGTTTCGGAAAAAGTGAGTGGTGTGAGGA  AATGATGGTGTGACCATTCAAGCTGCC  GCCACTGGCTTCTC  TAAGCCTTACAATCCAGGCTACCAGG 
1.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
2.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
3.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
4.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
5.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
6.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
7.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
8.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
9.         .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
10.        .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
11.        .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
12.        .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
13.        .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
14.        .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
46.        .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
47.        .......................................  ............  ................................  ...........................  ..............  .......................... 
 
 
EF183521   CCTGTTCTTCTGGAGTTCTTGGGGATTTGTTGAAATTTT  CTTTACTTAAAA  TGGGGTTTCGGAAAAAGTGAGTGGTGTGAGGA  AATGATGGTGTGACCATTCAAGCTGCC  GCCACTGGCGTCTC  TAAGCCTTACAATCCAGGCTACCAGG  
15.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
16.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
17.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
18.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
19.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
20.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
21.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
22.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
23.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
24.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
25.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
26.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
27.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
28.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
29.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
30.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
31.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
32.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
33.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
34.        ......................................   ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
35.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
36.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
37.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
38.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
39.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
40.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
41.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
42.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
43.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
44.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
45.        .......................................  ....A.......  ................................  ...........................  .........G....  .......................... 
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színhez kapcsoltak. Viszont a 13. (# 45) századi minta együtt a mai vöröshúsú Citrullus 

fajtákkal (#15 - 44) a vörös színhez kapcsolt recesszív lcyb allélt hordozta (T=A bp az 518. 

nt-on, és G≡C bp az 1182. nt-on). Egyik sártök és takarmánydinnye (mint evolúciósan ősibb 

taxonok) sem hordozták a vörös színgén markert, amely jelzi, hogy a recesszív vörös színgén 

csak később jelent meg a domesztikáció/evolúció során. Ezt az eredményt egy korábbi 

vizsgálat igazolta, kimutatva a vörös hússzín és a cukortartalom kódoló génjeinek 

kapcsoltságát (Hashizume et al., 2003) és ezzel egyben a ’kapcsolt szelekciós’ 

preferenciájukat (u.i. egy vörös húsú dinnye mindig édesebb volt, míg a fehér/sárga húsú 

görögdinnyék között előfordulhatott keserű fajta is, pl. Citrullus lanatus citroides). Az lcyb 

szekvencia felhasználásával elkészítettük a 44 mai és 3 régészeti Citrullus molekuláris 

dendrogramját (48. ábra) (Mega4) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
48. ábra: Molekuláris dendrogram elemzése a mai (1-44), valamint a régészeti Citrullus mintákban (45-47), az 
lcyb gén lókuszon végzett szekvencia elemzése alapján (MEGA4), a Citrullus lanatus lanatus vörös EF183522 
és sárga EF183521 allélek génbanki adatainak összehasonlításával. 
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4.6.2 Fajtarekonstrukció 

 
A morfológiai, ITS SNP, SSR, cpDNS, lcyb színgén allélgyakoriság adatai alapján elvégzett 

cluster analízisben megállapítható a régészeti Citrullus magvak legközelebbi genetikai 

rokonsága a mai fajtákkal. Összefoglalva, megállapítható, hogy a régészeti minták citotípusa, 

mint az egyik legősibb Citrullus citotípus máig fennmaradt a mai fajtákban. Az elemzések 

alapján rekonstruálható volt a 13. századi (pirosbélű) a 15. századi (sárgabélű, hasonló a mai 

#20, cv. Túrkeve fajtához), valamint a 19. századi (sárgabélű) takarmánydinnye feno- és 

genotípusa. 
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4.7 Új tudományos eredmények 

 

1. Kivontam a 800-, 600- és 170 éves Citrullus magvak ősDNS állományát (6 - 10 ng DNS/ 1 

g mag), és meghatároztam a degradáció mértékét 44 mai fajtával történő 

összehasonlításban. A mai fajták DNS mennyisége átlag 200 - 800 ng DNS/ 1 g mag volt.  

2. A sejtmagi rDNS ITS (ITS1-5.8S-ITS2) szekvencia elemzése alapján azonosítottam a 

legősibb mai görögdinnye fajtát (cv. Túrkeve, #20). A ITS szekvenciák elemzésével 

elkülönítettem és a további vizsgálatokból kizártam az exogén/endogén fertőzött régészeti 

magokat. 

3. Igazoltam a teljes genom amplifikáció (WGA) alkalmazhatóságát az ősDNS minták nagy 

mennyiségű és szekvenciahű felszaporíthatóságára. A WGA amlifikáció során a 

fragmentumokban egyetlen hibás amplifikációt sem azonosítottam. 

4. A sejtmagi nSSR lókuszok elemzésével a mai Citrullus fajtákban (1-44) és a régészeti 

leletekben fajtarekonstrukciót végeztem molekuláris dendrogram elemzésével. A 

molekuláris dendrogram elemzését morfológiai dendrogram (24 fenotípusos bélyeg) 

elemzésével vetettem össze. A sejtmagi DNS 12 SSR-lókuszán, 23 allélt és 701 SSR 

fragmentumát határoztam meg, mely alapján előzetes fajtarekonstrukciót végeztem a 

régészeti leletek fonotípusának meghatározásában.  

5. A hússzín-rekonstrukció meghatározására a sejtmagi lcyb (likopin β-cikláz) szekvencia 

elemzését végeztem el, amely alapján DNS szekvencia szerint mutattam ki a régészeti 

leletek (és mai dinnye fajták) hús szín típusait. 

6. Mindhárom régészeti leletben kloroplasztisz DNS (cpDNS) szekvenciákat mutattam ki 

régészeti leletekben és a mai fajtákban hat (trnaVAL-rps12), illetve további kettő (Ycf9) 

haplotípus azonosításával. 

7. A DNS minták szekvencia elemzése során 12 SSR lókusz (összesen 9212 nt), egy színgén 

(100862 nt), egy ITS lókusz (összesen 28670 bp hosszú) és két cpDNS (összesen 43992 nt) 

lókusz szekvenciáját határoztam meg.  

8. A vizsgálatok alapján fajtarekonstrukciót végeztem, amely szerint a 13. századi lelet piros 

húsú görötgdinnye (Citrullus lanatus lanatus), a 15. századi görögdinnye (Citrullus 

lanatus lanatus) és a 19. századi takarmány dinnye sárgahúsú (Citrullus lanatus citroides) 

fajta típusba tartozott. 
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5. KÖVETKEZTETÉSEK ÉS JAVASLATOK 

 
Több mint 800 éves Citrullus növénymaradványok regenerálási, és összehasonlító 

molekuláris vizsgálatával archeogenetikai kutatásokat végeztem. 

 
 

Eredményeink alapján megállapítottuk, hogy a régészeti magvak hamar elvesztik 

csírázóképességüket. In vitro körülmények között sterilezett magvak jól szelektálhatók az 

exogén fertőzöttségű magvaktól. 

 

Az alkalmazott DNS izolálási módszerrel megfelelő minőségű és mennyiségű ősDNS 

izolálható a régészeti magokból. A különböző molekuláris mószerekkel kiszűrhatő az 

endogén eredetű vagy egyéb DNS kereszt-szennyeződések, és kimutatható a DNS 

fragmentumok amplifikálhatósága, illetve degradáltsága. A kapott eredményeink 

alátámasztják az SSR, cpDNS és ITS módszer alkalmasságát a Citrullus fajták közti 

szekvencia heterogenitás kimutatására, és a mai kontroll fajták, valamint a régészeti minták 

rokonsági kapcsolatára.  

 

Bizonyítottam, hogy a teljes genom amplifikálás (WGA) archeológiai minták esetében is jól 

alkalmazható. Az alkalmazott DNS izolálási módszerrel az összehasonlító molekuláris 

vizsgálatokhoz megfelelő minőségű és mennyiségű DNS izolálható az ősi magokból 

 

Az archeo DNS-sel végzett összehasonlító molekuláris vizsgálatok nélkülözhetetlen adatokat 

nyújhatnak az emberi élelmezésben már több mint 6000 éve fontos szerepet játszó 

növényfajok mikroevolúciós, és domesztikációs kérdéseinek tisztázásához. A régészeti 

mintákban megőrzött gének DNS szekvenciáinak klónozásával és mai fajtákba történő 

génátvitellel az archeogenetika a görögdinnye molekuláris nemesítéséhez adhat új 

lehetőségeket az évszázadok alatt kiszelektálódott tulajdonságok rekonstrukciójához. 
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6.  ÖSSZEFOGLALÁS 

 
A régészeti Citrullus magvak maradványaiból izolált archeo örökítőanyag vizsgálataihoz 

elkészítettem 44 mai Citrullus mikroszatellita kontroll ujjlenyomat mintázatát. A régészeti 

növénymagvak jó állapotban maradtak fenn, köszönhetően a feltárt kutakban lévő nedves, 

iszapos, anaerob körülményeknek. Az archeogenetikai vizsgálatoknál a legfontosabb, hogy 

elkerüljük, ill. kiszűrjük az exogén és endogén bakteriális, patogén fertőzésű, vagy egyéb 

kontaminálódott magvakat. Az exogén fertőzöt magvak kizárása és az egyéb DNS 

kontaminációk elkerülésére ideálisnak bizonyult a felületi fertőtlenítését követő 3 hónapos 

aszeptikus szövettenyészeti inkubáció. A régészeti leletből előkerült Citrullus maradványból a 

semmiféle fizikai sérülést nem mutató magok szelektálását követően az aszeptikus inkubáció 

során az exogén fertőzéseket nem hordozó magot azonosítottam. A fertőzésmentes magból 

egy-mag módszerrel izolált ősDNS-t 0,8%-os agaróz gélen kimutattam és meghatároztam a 

DNS degradáció mértékét a mai fajták összehasonlításábna. A vizsgálatok alapján a hideg, 

nedves anaerob fennmaradási körülményeknek köszönhetően az ősDNS minták közepes 

degradációt mutattak, nagymolekula tömegű fragmentumok jelenlétével. 

 

Az aszeptikus inkubációt követő DNS izolálás után ITS vizsgálatot végeztem az ITS1-5.8S-

ITS2 regióban az rDNS mutációs pontokon kimutatható SNP (single nucleotide 

polymorphism) analízissel. Az adatbankban közölt szekvenciák mellett új mutációs (SNP) 

pontokat azonosítottam: négy SNP változást mutattam ki. egy T-inszerciót (393. bp) és három 

szubsztitúciót (C→T a 407.  nt-on; és két T→C a 545. és a 575. nt-on). Ezek az SNP-

szubsztitúciók az #1-6 mintákban, valamint az ezeken az SNP-en is heterozigota mintákban 

(#20, cv. Túrkeve; és a 15. századi #46). A #7-18, 21-22, 24, 26, 28, 29, 31, 32, 34-45 

görögdinnyékben (C)3 deléciót határoztam meg a (C)8 deléciós lókuszon. A sártökökre és 

takarmánydinnyékre és a régészeti #47 (19. századi) mintára egy további (ATT) deléció (45-

47 bp) jellemző, amely lókuszon az #5, #20 mai és #46-os (15. századi) régészeti Citrullus 

minták heterozigóta genotípust mutattak. Egy további (C)8 deléciót (385 bp-392 bp) mutattam 

ki a #1-6 fajtákban (sártök és takarmánydinnyék), valamint a 19. századi (#47) mintában, 

amellyel molekulárisan igazoltan a 19. századi magminta fajtabesorolását (takarmánydinnye: 

Citrullus lanatus citroides). Ezen az ITS lókuszon az #5 sártök, a #20 görögdinnye (cv. 

Túrkeve), valamint a 15. századi archeo-minta (#46) heterozigóta allél megoszlást mutatott. A 

#19, 23, 25, 30, 33 és 43 fajtákban nem (C)8, hanem csak (C)1 deléciót azonosítottam. Az 

evolúciósan konzervatív ITS szekvenciák elemzése alapján kirajzolódott a legősibb 
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görögdinnye fajta a cv. Túrkeve (#20), amely annak ellenére, hogy piros húsú fajta, a sártök 

(#1-3) és a takarmánydinnye (#4-6) fajtákkal valamint a 19. századi (#47) mintával mutatott 

közeli genetikai rokonságot az #1-6 mintákra jellemző (C)8 deléciós-allél hordozásával (385 

bp - 392 bp). 

 

Az összehasonlító mikroszatellita ujjlenyomat analízishez a Cy5 fluorescens festékkell jelzett 

primereket alkalmaztam, amely 632,8 nm-en gerjeszthető, és 660-670 nm-en fluoreszkáló 

(Helium-Neon lézerrel gerjesztett) (2,5 mW output) ALFexpress II műszert használtam. A 

fluorescens jelölésből eredően a módszer érzékenysége nagyon magas, és képes volt 

kimutatni az 50 amol (5 x 10-14 M) és 45 fmol (4,5 x 10-11 M) közötti DNS mennyiségeket. Az 

összehasonlító vizsgálathoz használt 16 SSR lókusz közül a régészeti mintákban 12 SSR 

primerpár adott megismételhető, és a fajra jellemző mérettartományban alléleket, melyekben 

23 lókuszon összesen 701 SSR fragmentumot azonosítottam. A lókuszokon azonosított 

allélszám 2-3 között változott, átlagosan 2,1 allélszámot azonosítottam, a következő 

megoszlásban: bngl161 (2 allél), bngl118-2 (5 allél), phi118-2 (2 allél), bngl339 (2 allél), 

phi121 (2 allél), cmacc146 (2 allél), cmct51 (2 allél), cl 1-06 (3 allél), cl 1-20 (2 allél), cl 2-23 

(2 allél), cmct168 (1 allél) és cl 2-140 (1 allél). Az egyes lókuszokon az allélek között 6-20 

nukleotid közötti különbséget állapítottam meg. 

 

Az SSR allélek visszaizolálása után meghatároztam a fragmentumok pontos bázissorrendjét. 

A kapott alléleket bináris kódolása után SPSS 16 statisztikai programmal értékeltem Jaccard 

index alapján. A 13. századi debreceni minta a #36 (kecskeméti vöröshúsú) és #17 (Klondike) 

mai mintákkal; a 15. századi budai minta a #12 (Belyj Dlinnij) és #14 (Csárdaszállás); míg a 

19. századi pannonhalmi mint a #4 (Szeged), #5 (Román 235) és #6 (Újszilvás) mai mintákkal 

mutatta a legközelebbi rokonságot. A kloroplasztisz DNS (cpDNA) vizsgálatával további 

citotípus azonosítást végezteem. A ycf9-orf62 lókusz megerősített (Dane et al., 2007) egy 

fajspecifikus, citoplazma-marker alkalmazhatóságát a genotípus azonosításában, továbbá a 

tRNA-Val - rps12 lókuszon végzett vizsgálatokkal egy cpDNS-alapú markert azonosítottam, 

amely elkülönítette a sártök (Citrullus colocynthis) és a takarmánydinnyéket (Citrullus 

lanatus citroides) a görögdinnyéktől (Citrullus lanatus lanatus).  

 

A sejtmagi lcyb színgén szekvencia elemzése során két hússzín-kapcsolt nukleotid 

szubsztitúciót (SNP) azonosítottam. A domináns LCYB gén a sárga hússzínhez mutatott 

kapcsoltságot, míg a recesszív lcyb allél a vörös színhez (Bang et al., 2007). A két allél 
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szekvenciája mindössze két SNP lókuszon tért el egy-egy nukleotidban. A 13. századi (# 45) 

minta együtt a mai vöröshúsú Citrullus fajtákkal (#15 - 44) a vörös színhez kapcsolt recesszív 

lcyb allélt hordozta, míg a 15. (#46) és a 19. (#47) századi régészeti minta a homozigóta, 

domináns CY-típusú (kanári sárga - canary yellow) LCYB allélt hordozta mindkét SNP 

lókuszon. 

 

Összefoglalva, megállapítható, hogy a régészeti minták citotípusa, mint az egyik legősibb 

görögdinnye citotípus máig fennmaradt a mai fajtákban. Az elemzések alapján 

rekonstruálható volt a 13. századi (pirosbélű) a 15. századi (sárgabélű, hasonló a mai #20, cv. 

Túrkeve fajtához), valamint a 19. századi takarmánydinnye feno- és genotípusa. Az archeo 

DNS-sel végzett összehasonlító molekuláris vizsgálatok nélkülözhetetlen adatokat nyújhatnak 

az emberi élelmezésben már több mint 6000 éve fontos szerepet játszó növényfajok 

mikroevolúciós, és domesztikációs kérdéseinek tisztázásához. A régészeti mintákban 

megőrzött gének DNS szekvenciáinak klónozásával és mai fajtákba történő génátvitellel az 

archeogenetika a görögdinnye molekuláris nemesítéséhez adhat új lehetőségeket az 

évszázadok alatt kiszelektálódott tulajdonságok rekonstrukciójához. 
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SUMMARY 

 

Morphological and molecular evidences 

Watermelon seeds excavated at both medieval sites analyzed in the study presented appeared 

to be extremely well preserved due to anaerobic conditions at site Debrecen (13th cent.), and 

in the slime of a deep well in Budapest (15th cent.) covered by water, apparently used as dust 

holes in the Middle Ages (Gyulai et al., 2006). The herbarium sample seeds form the 19th 

cent. were stored under precise conditions in glass containers (Vörös, 1971). 

 

Molecular dendrogram of the study presented based on 701 SSR fragments in total identified 

at eleven nuclear microsatellite (nSSR) loci revealed that middle age samples show close 

lineages to ancient varieties currently growing in Hungary with red flesh colour. Allelic 

diversity of microsatellites were reliably detected in aDNAs of 300 – 1,100-year old seagrass 

(Posidonia oceanica) (Raniello and Procaccini 2002). SSRs were used to morphologically 

reconstruct 600-year old melon (Cucumis melo) (Szabó et al., 2005a) and millet (Panicum 

miliaceum) (Lágler et al., 2005; Lágler, Gyulai et al., 2006). SSR analysis was also applied to 

herbarium samples of common reed (Phargmites australis) of about 100-year-old to track 

plant invasion in North America (Saltonstall, 2003). 

 

Results of seed morphology correlated strongly to molecular results. The 13th -14th cent. 

sample (Debrecen) showed similarity to cv. ‘Kecskeméti vöröshéjú’; the 15th cent. sample 

(Budapest) showed similarity to cv. ‘Belyj dlinnij’ (# 12). These results also reflect the 

preferential cultivation of red flesh – and not yellow flesh- watermelon in the Middle Age of 

Hungary. Red flesh watermelon also appeared in the painting of Still Life with Melons and 

Carafe of White Wine (1603 b.c.) painted by Caravaggio (Janick, 2004; Janick et al., 2007). 

Molecular data obtained might provide further tools for watermelon breeders. The 170-year-

old herbarium sample (Pannonhalma, Hungary) showed close molecular similarity to citron 

melon (Citrullus lanatus citroides) cv.‘Újszilvás’ which reflects the importance of citron 

melon as fodder in the Middle-Age Hungary. 

 

Flesh and rind types 

Watermelons are divided into several morphological types; based on fruit weight as personal 

size with to 2.7 kg / 6 lbs, icebox type to 6.8 kg/15 lbs, and picnic type above 6.8 kg/15 lbs. 
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Fruit shapes are round to cylindrical. Unexpectedly, the most ancient, 5000 year old record in 

Pharaohs tomb (3.100 – 2.100 b.c., Old Kingdom,) shows not round but elongated fruit with 

green strips (Manniche, 1989; Janick et al., 2007). Fruit rind (exocarp) varies from thin to 

thick and brittle to tough with colors from pale green to dark green, with or without whitish 

strips, or small whitish spots. The most ancient European color wall paintings (1517) show 

watermelons with pale green rind (Janick et al., 2007) which indicate an ancient rind type, as 

a QTL locus (gs) responsible for dark-green rind was found to be dominant over the light-

green rind (Hashizume et al., 2003). 

 

Flesh color of watermelons varies from white; to yellow - canary yellow - salmon yellow - 

orange mainly due to pigment compositions of xanthophylls. The pink - red - purple colors 

mainly due to pigments of lycopenes. Genes coding for white flesh color (w) were QTL-

mapped (quantitative trait loci) on chromosome (syn.: linkage group) 6 (Hashizume et al., 

1996). Genes responsible for yellow and red color were mapped on chromosome 2. These 

gene loci indicate the transition colors between yellow and red (canary yellow, pale yellow) 

(Hashizume et al., 2003). QTL responsible for red flesh color had another locus on 

chromosome 8. This locus showed genetic linkage with QTL for high sugar content 

(Hashizume et al., 2003). This result strongly indicate the reason of over numbered red flesh 

watermelons compared to cultivars with white and yellow flesh colors, as selection for 

sweeter watermelons during domestication has been coupled with selection for red flesh color 

at the same time (Hashizume et al., 2003). Some further genetic loci for color determination 

were recently determined by breeding tools (crossings), namely Y (red, dominant), yo (orange, 

recessive), y (salmon yellow, recessive), C (canary yellow, dominant) and c (red, recessice), 

respectively (reviewed in Bang et al., 2007). 

 

The enzyme LCYB (lycopene β-cyclase) encoded by lcyb gene play a central role in plant 

color development by converting lycopene to carotenoids with ring structure. SNP (single 

nucleotide polymorphism) markers in lcyb gene (NCBI EF183521) were which discriminated 

yellow and red flesh watermelons (Bang et al., 2007). The 19th cent. and 15th cent. samples 

along with modern colocynts, citrons, and modern (# 7-15) yellow flesh watermelons 

(Citrullus lanatus lanatus) showed CY-type SNPs at both loci 518th (G≡C) and 1182th (T=A) 

of lcyb gene. The 13th cent. sample and all red flesh modern watermelons (# 16 - 44) showed 

the red-type SNPs at both loci 518th (T=A)  and 1182th (G≡C) of lcyb gene. No colocynts 

and citrons were found with red flesh color. 
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