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 A MUNKA ELŐZMÉNYEI, KITŰZÖTT CÉLOK 
 

A szőlő (Vitis sp.) ma a legfontosabb, széles körben termesztett gyümölcsfajok közé 

tartozik a világon. Becslések szerint a termőterület 2010-re eléri a 8,1 millió hektárt, amiből 

Európa közel 70%-kal részesedik. A szőlő gazdasági jelentősége meghatározó a mezőgazdasági 

szférában és jelen van sok más kapcsolódó iparágban is. 

A szőlőtermesztés több évezredes múltra és hagyományokra tekint vissza. Elterjedése 

során, a világon számos fajta, illetve változat alakult ki. Egyes adatok szerint napjainkban 5-6 

ezer szőlőfajtát tartanak számon, többek szerint a világon ez a szám eléri a 20 ezret is, amelyek 

közül 8000 fajtát termesztenek. 

A szőlőfajták összegyűjtésének és rendszerezésének úttörője volt Németh Márton (1967), 

akinek a Kárpát-medence ősi szőlőfajtáinak rendszerezését is köszönhetjük. Mára a PTE 

Szőlészeti és Borászati Kutatóintézetének Fajtagyűjteményében több mint 1200 tétel szerepel 

(http://www.szbki.pte.hu/menu/19). Az összegyűjtött régi kárpát-medencei fajták száma, pedig 

meghaladja a 100-at, amelyeket Kozma Pál (Ifj.) vezetésével a nemzetközileg elfogadott OIV 

kódok alapján (számkulcsos rendszerben) leírtak. 

Az alma (Malus sp.) szintén a legfontosabb gyümölcsök közé tartozik, felhasználásának 

sokrétűsége és mezőgazdasági jelentősége jól ismert. A FAO jelentése szerint, 2007-ben a 

világon 91 országban körülbelül 4,8 millió hektáron 65,9 millió tonna almát termesztettek. 

 A világon több mint 15 ezer almafajta létezik, ezek közül mintegy 1200 fajtát 

termesztenek. Magyarországon a második világháborút követően alapították az újfehértói 

Gyümölcstermesztési Kutató és Szaktanácsadó Kht.-t 

(http://www.ujfehertokutato.hu/index.html), melyben elévülhetetlen szerepet játszott Probocskai 

Endre professzor és a Kutató Állomás első vezetője Dániel Lajos. Az állomás egyik feladata egy 

fajtagyűjtemény létrehozása és fenntartása lett. Az akkor 604 almafajtával indult gyűjteményben 

jelenleg több mint 950 almafajtát és 180-nál is több alma hibridet tartanak fenn. 

A fajtahasználat kérdése mind szőlőnél, mind az almánál rendkívül fontos, a telepítésnél 

évekre-évtizedekre meghatározó. A genetikai alapok azonosítása, a fajták, változatok 

összegyűjtése, származásuk és tulajdonságaik vizsgálata – idegen kifejezéssel: germplasm 

management – kiemelt kutatási terület Európában. Egyszerű, jól definiálható azonosítási 

rendszer esetén kiküszöbölhetőek a vegetatív szaporításból eredő hibák, meghatározhatóak az 

utódok szülei (származás vizsgálat), megteremthetőek az új fajták bejegyzésének keretei. A 

hatékony nemesítési programok kidolgozása, végrehajtása szempontjából is fontos a fajták 

genetikai hátterének ismerete és a fajták gyors és pontos azonosíthatósága. 
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Az ampelográfiai, pomológiai bélyegekkel történő azonosítás mellett a XX. században 

olyan molekuláris genetikai módszereket is kifejlesztettek, amelyekkel a növényfajtákat DNS 

szekvencia alapján, úgynevezett DNS markerekkel is jellemezzük. A DNS szekvencia alapú 

fajtaleírást a PCR technika forradalmasította. Lehetővé tette, hogy a genomok kódoló vagy nem 

kódoló szakaszait felszaporítva ezeket összehasonlítsuk. Az egyik ilyen PCR technikán alapuló 

genotipizálási módszer, a növényi genomok jelentős részét alkotó, ismétlődő szekvenciák 

specifikus amplifikációjára épülő mikroszatellit elemzés. A világszerte sikerrel alkalmazott 

analízis nagymértékben hozzájárulhat a gyűjtési, fenntartási munkákhoz, de a nemesítési 

programokban is hasznos. 

Thomas és Scott (1993) számoltak be elsőként szőlő-specifikus mikroszatellit markerek 

előállításáról és genotipizálásra való sikeres alkalmazásukról. Kísérleteikben bizonyították, hogy 

a kifejlesztett mikroszatellit markerek kodomináns, mendeli öröklésmenetet mutatnak, és magas 

szintű DNS polimorfizmust adnak szőlőben. Az eredmények alapján Thomas et al. (1994) már 

javaslatot tettek egy nemzetközi összefogással létrehozandó mikroszatellit adatbázisra, amely 

standardizált mikroszatellit markerek használatával univerzális fajtaazonosítási rendszer 

megalapozását jelenti.  

Almában, 1997-ben azonosították Guilford et al.. az első mikroszatellit markereket. A 

markerek nagymértékű polimorfizmust mutattak a vizsgált fajták között. Megállapították, hogy 

már 6 (a vizsgálatukban átlagosan 0,7 feletti heterozigozitás értéket mutató) SSR marker 

elegendő az almafajták nagy többségének megkülönböztetésére, bár közeli rokonoknál ennél 

többre is szükség lehet (Guilford et al. 1997, This et al. 2004). A mikroszatellit markereket több 

szőlő- és almatermesztő országban fajtaazonosításra, klónok megkülönböztetésére, 

fajtagyűjtemények vizsgálatára, szinonimák, homonimák azonosítására (Maletic et al. 1999, 

Lopes et al. 1999, Laurens et al. 2004, Hvarleva et al. 2004) használták fel, és számos példa van 

származásvizsgálatokban történő alkalmazásukra is (Bowers és Meredith 1997, Sefc et al. 1998, 

Dettweiler et al. 2000).  

A mikroszatellit adatok tárolására és közzétételére az évek során több, az interneten 

elérhető mikroszatellit adatbázist hoztak létre, ilyen a Greek Vitis Database (Lefort és 

Roubelakis-Angelakis 2000), GrapeMicrosatelliteCollection (Grando et al. 2002). 

A magyarországi szőlő genomikai kutatások 2000-ben kezdődtek. Kiss et al. (2003) a 

Kárpát-medence ősi szőlőfajtáinak molekuláris jellemzéséhez RAPD, SCAR és mikroszatellit 

markerek teszteléséről számoltak be. Kozma Pál et al. (2003) a ‘Csaba gyöngye’ eredetvizsgálata 

során RAPD és mikroszatellit markereket használtak fel. Ezek az előzetes eredmények is arra 

utaltak, hogy a ’Bronnerstraube’ és az ’Ottonel muskotály’ keresztezéséből nem jöhetett létre a 
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’Csaba gyöngye’ fajta. Bisztray et al. (2003) RAPD primerekkel kaptak használható 

polimorfizmust, melyekkel sikeresen megkülönböztették a fajtákat és a klónokat is. 

 

Célkitűzések 

 
1.  A régi kárpát-medencei Vitis vinifera L. szőlőfajták megkülönböztetése, mikroszatellit 

markerekkel. 

2.  A kapott DNS ujjlenyomatok felhasználása genetikai diverzitás, rokonsági kapcsolatok 

megállapítására, valamint lehetséges szülő-utód kapcsolatok feltárására. 

3.  A Magyarországon nemesített, világszerte koraiságáról ismert és a nemzetközi 

szőlőnemesítésben igen fontos szerepet játszó ‘Csaba gyöngye’ szőlőfajta származásának 

megállapítása. 

4.  A mikroszatellit elemzések megbízhatóságának bizonyítására olyan fajták vizsgálata, 

amelyek származása ismert, ezek a ‘Mátrai muskotály’, ‘Irsai Olivér’. 

5.  Magyar szőlő mikroszatellit adatbázis létrehozása és publikálása. 

6.  A Magyarországon is megtalálható, jelenleg köztermesztésben lévő, fontos alma fajták 

(Malus × domestica Borkh.) DNS ujjlenyomatának meghatározása mikroszatellit 

markerekkel. 

7. A kapott adatokkal rokonsági, szülő-utód kapcsolatok elemzése. 

8.  Magyar alma mikroszatellit adatbázis létrehozása és publikálása. 

9. Az elemzésekbe bevont mikroszatellit markerek jellemzése, melyek közül az almában 

felhasználtakat, illetve a szőlőnél a Scu8 és Scu10 primerpárokat mi alkalmazunk először, 

nagyszámú fajta vizsgálatában. 
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ANYAG ÉS MÓDSZER 
 

A vizsgálatok növényanyaga 

 A PTE Szőlészeti és Borászati Kutatóintézetéből 105 szőlőfajtát vizsgáltunk. Ezek között 

97 régi kárpát-medencei, 5 nemzetközi (‘Pinot noir’, ‘Ottonel muskotály’, ‘Heunisch weiss’, 

‘Bronnerstraube’) és 3 Magyarországon nemesített szőlőfajta: ‘Csaba gyöngye’, ‘Irsai Olivér’, 

‘Mátrai muskotály’ szerepel (Mellékletek: 3. táblázat). 

A kísérletekben felhasznált 66 alma (Malus × domestica Borkh.) minta (Mellékletek: 4. 

táblázat) az Újfehértói Gyümölcstermesztési Kutató Intézet gyűjteményéből származik. 

 

DNS izolálás 

A DNS-eket a szőlő és alma mintáknál egyaránt a DNeasy® Plant Mini kittel (Qiagen) 

vontuk ki, a használati utasítás leírása szerint. A DNS minőségét 1,2% agaróz gélen futtatva 

etídium-bromidos festéssel vizsgáltuk, majd a DNS koncentrációját a Nanodrop ND-1000 

spektrofotométer készülékkel mértük. 

 

A vizsgálatok során használt mikroszatellit markerek 

Szőlő 

 Az általános fajtaazonosításra hat mikroszatellit markert, a Scu08, Scu10 (Scott et al. 

2000), VVMD21, VVMD36 (Bowers et al. 1996, 1999), ssrVrZAG64, ssrVrZag79 (Sefc et al. 

1999) markereket használtunk. A primerpárokat részben a GENRES#81 EU projekt javaslata 

(Dettweiler és This 2000) és részben előzetes teszteléseink eredményei alapján választottuk ki 

(Kiss et al. 2003). A „Scu” markereket mi használtuk először nagyszámú minta elemzésére, a 

többiek esetében számos irodalmi eredmény áll rendelkezésre.  

A pedigré analízishez további 21 SSR markert vontunk be a vizsgálatba: VVIb23, 

VVIh54, VVIi51, VVIm11, VVIt14 (Merdinoglu et al. 2005), VMC4c6, VMC4g6 (Di Gaspero 

et al. 2000), VMC6d12 (Arroyo-Garcia és Martinez-Zapater 2004), ssrVrZAG21, ssrVrZag25 

ssrVrZag47, ssrVrZag62, ssrVrZag83, ssrVrZag112 (Sefc et al. 1999), VVMD5, VVMD7 

(Bowers et al. 1996), VVMD25, VVMD28, VVMD31, VVMD32 (Bowers et al. 1999), VVS2 

(Thomas és Scott 1993). 

 

Alma 

 Hat mikroszatellit régióra tervezett oligonukleotid primerpárt használtunk fel. A 

CH03g07, CH04e03, CH04g10, CH05c02, CH05d11, és CH05e03 jelzésű SSR primerpárokat 
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Liebhard et al. (2002) fejlesztették ki. 

 

PCR körülmények 

Szőlő 

A polimeráz láncreakciókat a GeneAmp 9700 thermal cycler (ABI Perkin-Elmer) és  Bio-

Rad iCycler készülékben végeztük. A reakcióelegyek végtérfogata 25 µl volt. Az elegy 

összetétele: 20 ng DNS templát, 1µΜ primerenként, 75 µM/dNTP (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 2 

mM MgCl2, 1 x PCR puffer (Promega), 1 egység (U) Taq-polimeráz (Promega). 

Reakciókörülmények: előciklus (denaturation) 4 perc 95oC-on; további 36 ciklus, 

ciklusonként 20 másodperc denaturáció (denaturation) 95oC-on; 30 másodperc primer 

kapcsolódás (annealing) 56oC-on és 1 perc elongáció valamint a komplementer szál szintézise 

(extension) 72oC-on. Az utóciklus 5 percig 72oC-on zajlott. 

 

Alma 

A PCR reakciókat Perkin-Elmer GeneAmp 9700 és Bio-Rad iCycler készülékekben 

végeztük. A reakcióelegy 20 µl végtérfogatú volt. Egy-egy reakcióelegy a következő 

összetevőket tartalmazta: 50 ng templát DNS, 1 x reakció puffer (Sigma), 0,9 mM MgCl2 (a 

pufferben lévőn felül hozzáadva), 200 µM/dNTP, 0,3 µM primerenként, és 1.2 egység (U) Red-

Taq DNS polimeráz (Sigma).  

Az alábbi beállításokkal zajlott a reakció: 2 perc elődenaturáció, majd 35 ciklusban, 

ciklusonként 20 másodperc denaturáció (denaturation) 94 oC-on; 30 másodperc 

primerkapcsolódás (annealing) 56oC -on és 60 másodperc lánchosszabbítás (extension) 72oC-on. 

Az amplifikációs folyamatot egy 5 perces 72oC-os utóciklussal zártuk. 

 

A PCR termékek detektálása 

Mind szőlő, mind alma esetében a primerpárok forward tagját Cy-5 (IDT, Inc./ 

BioSciences) fluoreszcens festékkel jelöltettük. A PCR termékeket 8 %-os denaturáló 

poliakrilamid gélen (Reprogel High Resolution, Amersham Bioscience, Uppsala, Sweden) 

választottuk szét. A PCR termékeket Automata Lézer Fluorométerrel (ALFexpress II DNA 

analyser, Amersham Biosciences) detektáltuk. Az allélméreteket ALFexpress™ sizer™ 50-500 

(Amersham Biosciences) és saját standardok alkalmazásával határoztuk meg az ALFwin 

Fragment Analyser 1.03 (Amersham Biosciences) szoftverrel. 
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Az SSR markerek statisztikai kiértékelése 

 Mind a szőlő, mind az alma esetében az IDENTITY 1.0  programmal (Wagner és Sefc 

1999) határoztuk meg a mikroszatellit markerekre és a populációra vonatkozó statisztikai 

mutatókat. Ezzel a programmal számítottuk ki a valószínűségi arányokat a szülő-utód 

kapcsolatok vizsgálatában is. A PIC értékeket (Anderson 1993), a PowerMarker 3.5 szoftverrel 

számítottuk ki (Liu és Muse 2005). 

Az elkülönítéshez szükséges markerek minimális számát és kombinációját Tessier et al. 

(1999) számításai alapján végeztük. Ezeknél a számításoknál az alma esetében azokat a 

szomatikus mutánsokat, amelyek azonos mikroszatellit ujjlenyomatot mutattak, egy 

genotípusként vettük figyelembe. Az adatok kezeléséhez a Microsoft Excel táblázatkezelő 

programot használtuk. 

 

Klaszter analízis és diszkriminancia analízis 

 A klaszteranalízishez a teljes adatsort bináris formába alakítottuk át. Az analízist UPGMA 

módszerrel a Jaccard féle hasonlósági indexek alapján végeztük (Jaccard 1908). Az eredmény 

bemutatására dendrogramot szerkesztettünk. A számításokhoz az SPSS 11.0 (Microsoft)® 

szoftvert használtuk fel, amelyben a „Between group linkage” eljárás felel meg az UPGMA 

módszernek. A fajták mikroszatellit ujjlenyomatának és a különböző fajtacsoportokba 

tartozásának összefüggését diszkriminancia analízissel vizsgáltuk. Ehhez szintén az SPSS 11.0 

szoftvert használtuk. 

 

Adatbázisok létrehozása 

Az adatbázisok elkészítéséhez a Microcoft® Access adatbázis-kezelő szoftvert használtuk. A 

webes felületet a Macromedia Dreamweaver 8.0 programmal terveztük meg. 
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EREDMÉNYEK 
 
Szőlőfajták mikroszatellit analízise 

 
 A vizsgálatba bevont 105 szőlőfajtát a Scu8vv, Scu10vv, VVMD21, VVMD36, 

ssrVrZag64, ssrVrZag79 primerpárokkal genotipizáltuk. Az amplifikált fragmentumok ALF 

Express II készülékkel meghatározott méreteit a Mellékletek 3. táblázata tartalmazza.  

 A vizsgálatban szereplő nemzetközi fajták (‘Pinot noir’, ‘Heunisch weiss’ ‘Chardonnay’) 

referenciaként történő felhasználásával lehetővé vált adataink összehasonlítása más 

kutatócsoportok eredményeivel is. A különböző módszerekből és laboratóriumi körülményekből 

eredő allélméret különbségek feloldására az adatok egységes kódolásával van lehetőség (This et 

al. 2004). 

 A felhasznált SSR markerek nagy mértékű polimorfizmust mutatnak a tesztelt fajtákban. 

A 6 primerpárral összesen 44 polimorf fragmentumot amplifikáltunk, lókuszonként 3-tól 11-ig. 

Az átlagos allélszám 7,33/marker. Az átlagos megfigyelt heterozigozitás érték 0,69. A 

mikroszatellit ujjlenyomatok a genotípusok nagy genetikai diverzitását mutatják. Annak 

valószínűsége, hogy két véletlenszerűen kiválasztott egyed genotípusa azonos lesz, az összes 

markerre vonatkoztatva: PItotal = 7,62x10-5 (Paetkau et al. 1995), illetve PI=4,9x10-4 (Tessier et 

al. 1999). Ez azt mutatja, hogy a felhasznált markerek nagy számú fajta megkülönböztetésére 

alkalmasak.  

 A bevont mikroszatellit markerek sorrendje információtartalom szempontjából a 

következő: VVMD36ssr ~ VrZag79> ssrVrZag64 > VVMD21 > Scu10vv > Scu8vv. A 

legkevésbé informatív a Scu8vv nagyon alacsony heterozigozitás értékkel (1. táblázat), valamint 

nagyon gyenge elkülönítő képességgel. Ennek magyarázata, hogy ez a primerpár mindössze 3 

különböző méretű fragmentumot amplifikált, melyek közül az egyik (185 bp) megközelítőleg 

88%-ban fordul elő a vizsgált fajtákban. Ez a marker nem alkalmas további Vitis vinifera L. 

fajtaazonosítási vizsgálatokra, azonban a ‘Halápi’-nál egyedi fragmentumméretet kaptunk, ami 

gyors fajtaazonosítást tehet lehetővé ebben az esetben. A Scu10 (amelyet szintén először 

használtunk nagy populáció vizsgálatában) vizsgálatunkban közepesen teljesített, szülő-utód 

kapcsolatok vizsgálatában megfelelő kiegészítő marker lehet. 
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1. táblázat: A 6 mikroszatellit markerrel kapott statisztikai adatok a genotipizált szőlő populációban. 

Lókusz Allélok 
száma 

Azonos 
genotípus 

valószínűsége 
(PI) 

Várt 
heterozigozitás 

(He) 

Megfigyelt 
heterozigozitás

(Ho) 

Szülőség 
kizárási 

valószínűség 

Null alélok 
becsült 

gyakorisága
PIC 

Scu8vv 3 0,67 0,22 0,23 0,10 -0,007 0,19 
Scu10vv 6 0,25 0,69 0,76 0,43 -0,044 0,63 

VVMD21 5 0,23 0,69 0,64 0,45 0,028 0,64 
VVMD36 11 0,11 0,80 0,83 0,62 -0,016 0,78 

ssrVrZag64 9 0,13 0,79 0,85 0,58 -0,036 0,75 
ssrVrZag79 10 0,11 0,80 0,83 0,62 -0,018 0,77 

Azonos genotípus előfordulásának össz-valószínűsége (cumulativ probability of identity) (PItot): 7,62e-005 

  

Szőlőfajták elkülönítése 

A 105 fajtából 97-nél kaptunk egyedi mikroszatellit ujjlenyomatot, míg 4 párnál 

(bogyószín-változatok) –’Gohér fehér’-’Gohér piros’, ’Lisztes fehér’-’Lisztes piros’, ‘Piros 

bakator’-’ Tüdőszínű bakator’, ‘Furmint’-’Furmint piros’– nem lehetett különbséget tenni az 

alkalmazott módszerrel. A színváltozatok, klónok SSR-markeres megkülönböztetésének 

sikertelenségére több példa is van az irodalomban (Bowers et al. 1996, Gribaudo et al. 2006). 

A régi magyar fajtáknak több olyan szinonim megnevezése is előfordul a korábbi 

irodalmakban, ampelográfiákban (Németh 1967, 1970; Hajdu 2003) és a nemzetközi VIVC 

adatbázisban (www.vivc.bafz.de), amelyek önálló fajtanévként is szerepelnek: ‘Aprófehér’: 

’Bálint’, ‘Sárfehér’; ‘Bakator piros’: ‘Rózsaszőlő’; ‘Balafánt’: ‘Kéknyelű’, ‘Pikolit’; ‘Bálint’: 

‘Sárfehér’; ‘Beregi’: ‘Rózsaszőlő’; ‘Ezerjó’: ‘Hárslevelű’; ‘Csókaszőlő’: ’Kadarka (kék)’; 

‘Furmint’: ‘Demjén’, ‘Kéknyelű’, ‘Fehér gohér’; ‘Fehér gohér’: ‘Bajor’, ‘Kolontár’, ‘Kozma’; 

‘Hosszúnyelű’: ‘Budai’, ‘Izsáki’: ‘Szőkeszőlő’, ‘Vékonyhéjú’; ‘Juhfark’: ‘Hosszúnyelű’, 

‘Sárfehér’; ‘Királyszőlő’: ‘Lágylevelű’; ‘Leányka’: ‘Leányszőlő’; ‘Mézes (fehér)’: ‘Sárfehér’; 

‘Rakszőlő’: ‘Vékonyhéjú’; ‘Vékonyhéjú’: ‘Polyhos’; ‘Izsáki’: ‘Sárfehér’; ‘Juhfark’: 

‘Vékonyhéjú’; ‘Kövidinka’: ‘Vörös dinka’; ‘Szeredi’: ‘Sárpiros’; ‘Tulipiros’: ‘Rózsaszőlő’. 

Ezek közül többet vizsgáltak más szerzők is: ‘Bajor kék’, ‘Gohér fehér’, ‘Furmint’, 

‘Demjén’, ‘Ezerjó’, ‘Hárslevelű’, ‘Mézes’, ‘Sárfehér’ (Kocsis et al. 2005), ‘Gohér’, ‘Bajor’, 

‘Kozma’, ‘Demjén’, ‘Furmint’ (Bodor et al. 2008), továbbá egyértelmű következtetésekre adnak 

lehetőséget Bisztray et al. (2005), Jahnke et al. (2009), Varga (2009) eredményei is. 

Adataink szerint, a vizsgálatban szereplő minták, egyedi SSR-ujjlenyomatuk alapján 

differenciálhatóak, amivel alátámasztottuk, hogy különböző fajtákról van szó és megerősítettük 

más kutatócsoportok eredményeit is. 
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A szőlőfajták klaszter analízise, diszkriminancia analízise 

 A 6 mikroszatellit markerrel kapott adatokkal klaszteranalízist végeztünk, aminek 

eredményét dendrogramon szemléltettük (1. ábra). Látható rajta a genetikai variabilitás 

struktúrája és lehetővé teszi a rokonsági kapcsolatok vizsgálatát. Elsőként azoknak a fajtáknak, 

fajtaváltozatoknak a genetikai közelsége tűnik szembe, amelyeket a felhasznált SSR markerekkel 

nem lehetett megkülönböztetni egymástól. A ‘Bakator’ fajták esetében eredményeink 

alátámasztották, hogy a ‘Tüdőszínű bakator’ a ‘Piros bakator’ bogyószín változata (Németh 

1970), ugyanakkor a ‘Kék bakator’ genetikailag távol áll a két fajtától. A ‘Sárfehér’ és ‘Sárpiros’ 

valóban nem azonos fajták, de közeli rokonságuk (Németh 1970) az SSR-ujjlenyomatuk alapján 

lehetséges. A ‘Bajor’ és ‘Gohér’ fajták morfológiai hasonlóságuk alapján feltételezett rokonságát 

Kocsis et al. (2005) RAPD analízissel igazolták. A 6 SSR markerrel kapott eredményeink ezt 

megerősítik.  

 A dendrogram nem szemlélteti egyértelműen a szülő-utód kapcsolatokat, csak az ‘Ottonel 

muskotály’ – ‘Mátrai muskotály’ és a ‘Csaba gyöngye’ - ‘Irsai Olivér’ kapcsolat olvasható le róla 

. Érdekes egybeesés viszont, hogy ebbe a csoportba került ‘Csíkos muskotály’ is, ami a 

muskotályos fajták genetikai  rokonságára utal. 

A klaszteranalízis eredménye nem mutat összefüggést a fajták természetes besorolásával. 

Ezért annak vizsgálatára, hogy a mikroszatellit ujjlenyomatok és a természetes rendszer szerinti 

földrajzi-ökológiai fajtacsoportba sorolások között van-e összefüggés, diszkriminancia-analízist 

végeztünk. Az analízishez a fajtákat négy csoportra osztottuk: 1.: Vitis vinifera L. convarietas 

occidentalis, 2.: Vitis vinifera L. convarietas pontica, 3.: Vitis vinifera L. convarietas orientalis 

(Németh 1967 szerint), 4.: a negyedik csoportba kerültek azok a fajták, amelyekről nem találtunk 

besorolási adatot. Az analízis két függvényt eredményezett, amelyek közül az első 76,4%-át, a 

második 23,6%-át magyarázza a varianciának (összesen 100%). A függvényekhez kapcsolódó 

súlyozott koefficiens-vektor elemei alapján azt találtuk, hogy mindkét függvény esetében az 

ssrVrZag79 egy-egy allélja (242, 258) a legerősebben diszkrimináló változó. Önmagában 

azonban nem elegendő a fajták egyes csoportokba tartozásának megállapításához. 

 A függvények szerinti osztályozás 100%-ban megegyezett az eredeti csoportba 

sorolással. Ez azt bizonyítja, hogy korábbi eredményekhez hasonlóan (Györffyné Jahnke 2006), 

a földrajzi-ökológiai fajtacsoportok elkülönülésének lehetnek genetikai alapjai. Az így nyert 

diszkriminancia függvények lehetőséget adnak a nem besorolt fajták csoportosítására is. Ezt 

azonban óvatosan kell kezelni, a diszkriminancia függvényeket ugyanis az ebben a vizsgálatban 

szereplő, besorolt fajták genotípus adatai alapján határoztuk meg és tény hogy, az orientalis és 

occidentalis fajtacsoportokat kevés számú fajta reprezentálja. 
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1. ábra: A klaszter analízis eredménye dendrogramon, 105 fajtával, 6 SSR markerrel  

(Jaccard index alapján készült hasonlósági mátrixból). 
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1. ábra folytatása: A klaszter analízis eredménye dendrogramon, 105 fajtával, 6 SSR marker alapján  

(Jaccard index alapján készült hasonlósági mátrixból). 
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Pedigréelemzés a kiválasztott szőlőfajtáknál 

 Vizsgálatainkba ismert pedigréjű referencia fajtákat vontunk be, amelyekről nemesítési 

adatok állnak rendelkezésre. A ‘Mátrai muskotály’ fajtát Kozma Pál 1952-ben állította elő 

‘Izsáki’ és ‘Ottonel muskotály’ keresztezésével,  az ‘Irsai Olivér’ szőlőfajtát pedig 1930-ban 

állította elő Kocsis Pál a ‘Pozsonyi fehér’ és a ‘Csaba gyöngye’ keresztezésével (Csepregi és 

Zilai 1988, Hajdu 2003, Bényei és Lőrincz 2005). Mindkét esetben több szülő-utód kapcsolat 

lehetőségét kaptuk a 6 SSR marker adatai alapján, amely megerősíti, hogy 6 mikroszatellit 

marker kevés a szülő-utód kapcsolatok bizonyításához. Emiatt további 21 mikroszatellit markert 

vontunk be a két fajta pedigré analízisébe, amelyek alátámasztották a nemesítési és irodalmi 

adatokat: ‘Irsai Olivér’ = ‘Pozsonyi’ x ‘Csaba gyöngye’, ‘Mátrai muskotály’ = ‘Izsáki’ x  

‘Ottonel muskotály’. . 

 Kísérleti anyagunkban szerepeltek a ‘Leányka’ és ‘Kövérszőlő’ fajták, amelyek az 

irodalom szerint (Németh 1970, Csepregi és Zilai 1988, Hajdu 2003 a ‘Királyleányka’ 

feltételezett szülői. A 6 SSR markerből már 4 (Scu10, VrZag79, VVMD21, VVMD36) kizárta a 

‘Leányka’ x ‘Kövérszőlő’ = ‘Királyleányka’ szülő-utód kombinációt. 

 A ‘Csaba gyöngye’ magyar fajta, melynek előállítója és származása vitatott. A legtöbb 

magyar szerző leírása szerint, Mathiasz János a ‘Bronnerstraube’ és ‘Ottonel muskotály’ fajták 

keresztezésével hozta létre (Németh 1975, Csepregi és Zilai 1988, Hajdu 2003, Bényei és 

Lőrincz 2005). Eredményeink azonban kizárták ezt a lehetőséget. 

 

Almafajták mikroszatellit analízise 
 

A 66 vizsgált almafajtánál a 6 alma SSR primerpárral felszaporítottunk mikroszatellit 

régiókat és pontos fragmentumméreteket állapítottunk meg. Összesen 55 polimorf fragmentumot 

amplifikáltunk, markerenként 6-tól 13-ig, átlagosan 9,2 allélt (2. táblázat).  

 
2. táblázat: A almafajtánál felhasznált markerek statisztikai adatai. Az allélok száma markerenként a 66 
almafajtára vonatkozik, a többi adat számításánál technikai okokból nem vettük figyelembe az ‘Akane’, a 
‘Pinova’ és a triploid fajtákat. 
 

Lókusz Allélok 
száma 

Azonos 
genotípus 

valószínűsége 
(PI) 

Várt 
heterozigozitás 

(He) 

Megfigyelt 
heterozigozitás

(Ho) 

Szülőség 
kizárási 

valószínűség 

Null alélok 
becsült 

gyakorisága
PIC 

CH03g07 7 0.18 0.73 0,83 0.50 -0.056 0,69 
CH04e03 12 0.15 0.72 0.79 0.53 -0.039 0,70 
CH04g10 6 0.35 0.47 0.35 0.28 0.082 0,45 
CH05c02 7 0.21 0.62 0.69 0.42 -0.044 0,59 
CH05d11 10 0.22 0.61 0.74 0.41 -0.081 0,58 
CH05e03 13 0.07 0.84 0.79 0.68 0.024 0,82 

Azonos genotípus előfordulásának össz-valószínűsége (cumulativ probability of identity) (PItot): 4.02e-005 
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Az átlagos megfigyelt heterozigozitás érték 0,70. Annak valószínűsége, hogy két 

véletlenszerűen kiválasztott eltérő fajta ugyanazt az SSR-ujjlenyomatot mutatja minden vizsgált 

lókuszban PI: 1.79 x 10-4 (Tessier et al. 1999) és 4,02 x 10-5 (Paetkau et al. 1995). Ez 

megmutatja, hogy a kiválasztott hat marker alkalmas nagyszámú almafajta megkülönböztetésére. 

Információtartalom szempontjából a CH05e03 > CH04e03 > CH03g07 > CH05c02 > CH05d11 

> CH04g10 sorrend állítható fel. 

 Öt fajtánál fordult elő, hogy legalább egy markerrel, három jól elkülöníthető allélformát 

kaptunk az SSR-ujjlenyomaton. Mindez vagy multilókuszra utal vagy triploiditást jelez, azonban 

a 66 fajta között, csak öt valódi triploid van (‘Charden’, ‘Jonagold’, ‘Mutsu’, ‘Red Stayman’ és 

‘SirPrize’). Az ‘Akane’ és ‘Pinova’ fajtáknál a harmadik allél jelenlétét egy másik lókusz 

magyarázhatja. Feltételezhetően ezek nem véletlen melléktermékek, mivel a megfigyelt mintázat 

minden ismétlésben azonos volt. A több lókuszról történő felszaporítás lehetőségét Guilford et 

al. (1997) továbbá Liebhard et al. (2002) is megfigyelték. 
 

Almafajták elkülönítése, klaszter analízis, rokonsági kapcsolatok 

A rügymutációval létrejött fajták kivételével sikeresen megkülönböztettük egymástól a 

fajtákat. Az azonos fajtából származó szomatikus mutánsokat nem tudtuk megkülönböztetni 

egymástól és „szülőiktől”. A klaszteranalízishez minden SSR adatot felhasználtunk és 

hasonlósági mátrix alapján dendrogramot szerkesztettünk (2. ábra). Néhány egybeesés figyelhető 

meg a dendrogramon. Azok a fajták, melyeknek egyik szülője a ‘Golden Delicious’ egy 

csoportba (klaszter) kerültek. A triploid ‘Jonagold’ fajta a ‘Jonatán’ és a ‘Golden Delicious’ közé 

került, de közelebb az utóbbihoz (valószínűleg tőle kapott két allélt). Megfigyelhető a közeli 

rokonság az ‘Idared’ és ‘Jonathan’ fajták között is. Az ismeretlen származású magyar ‘Mizsei’ a 

legnagyobb hasonlóságot a ‘Red Rome Van Well’ fajtával mutatja, Messzemenő 

következtetésekre, azonban nincs lehetőségünk, mivel a felhasznált hat marker nem elegendő a 

származás-elemzésekhez. 

A vizsgált fajták közül egy esetben fordul elő, hogy egy fajta és mindkét szülője is 

szerepel a vizsgálatban, hiszen a ‘Jonagold’ a ‘Golden Delicious’ és a ‘Jonathan’ hibridje. Ez 

lehetőséget teremt a kapott adatok pontosságának alátámasztására, amely a mi esetünkben a várt 

eredményt hozta, vagyis hogy a ‘Jonagold’-ban jelen lévő allélok, a megfelelő kombinációban, a 

szülőkben is jelen vannak. 

Speciális esetben akár a pollenadó apai és a befogadó anyai szülő is azonosítható. A 

triploid ‘Jonagold’ fajtával kapcsolatban megállapítható, hogy melyik szülőtől kapott két allélt, 

mivel a CH04e03 lókuszon a két 198 bp-os allélt csak a ‘Golden Delicious’-tól kaphatta, míg a 

‘Jonathan’-tól csak egy 186 bp-os allélt örökölt feltételezhetően az utóbbi fajta pollenjével. 
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2. ábra: Az alma fajták klaszter analízisének eredménye dendrogramon szemléltetve. 
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Adatbázisok létrehozása 
 

A nagyszámú marker, valamint fajta-, fajtaváltozat miatt jelentős adatmennyiség 

halmozódott fel. Az egyszerűbb kezelés érdekében, létrehoztunk egy belső használatú adatbázist. 

Az adatbázist feltölthetjük hagyományos tervező módban vagy űrlapok segítségével. Ezután mód 

nyílik az adatok lekérdezésére bármilyen kombinációban a mezők és rekordok adta lehetőség 

szerint. 

Publikus mikroszatellit adatainkat a könnyebb elérés és felhasználás érdekében az 

interneten is közzé tettük: (http://www.mkk.szie.hu/dep/gent/HVSDProject/HVSD.html, 

http://www.mkk.szie.hu/dep/gent/Alma%20mikroszatellit/HASD.html) (3., 4. ábrák).  

 

 
3. ábra: A szőlő mikroszatellit adatbázis kezdőlapja. 

(http://www.mkk.szie.hu/dep/gent/HVSDProject/HVSD.html) 
 

 
4. ábra: Az alma mikroszatellit adatbázis kezdőlapja. 

(http://www.mkk.szie.hu/dep/gent/Alma%20mikroszatellit/HASD.html) 

 

 Lekérhetjük az információkat a marker neve szerint, vagy a betűrend szerint sorba szedett 

fajtanevek alapján. A teljes fajtalista lekérdezésére is lehetőséget nyújt az internetes oldal, hogy 

azon keresztül érjük el az adatokat. 
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Új tudományos eredmények 
 
1. Elsőként határoztuk meg 97 régi kárpát-medencei, két magyar nemesítésű fajta az ’Irsai 

Olivér’, ’Mátrai muskotály’, valamint a ’Bronnerstraube’ DNS ujjlenyomatát 6 mikroszatellit 

lókuszban.  

2. Bizonyítottuk, hogy a kiválasztott mikroszatellit markerek alkalmasak a Kárpát-

medencében őshonos, illetve régóta termesztett fajták megkülönböztetésére, azonosítására 

(kivéve a bogyószín-változatokat). 

3. Már 6 mikroszatellit marker felhasználásával bizonyítottuk, hogy a ‘Bronnerstraube’ és 

az ’Ottonel muskotály’ nem lehetnek közvetlen szülői a magyar ‘Csaba gyöngye’ fajtának. 

4. Már 6 SSR marker eredményei alapján bizonyítottuk, hogy a ‘Királyleányka’ nem 

származhat a ‘Leányka’ x ‘Kövérszőlő’ kereszteződésből, ugyanakkor eredményeink nem zárták 

ki a ‘Leánykát’ mint lehetséges szülőt. 

5. Molekuláris markerekkel (27 SSR) alátámasztottuk, hogy az ‘Irsai Olivér’ az irodalmi 

adatoknak megfelelően a ‘Pozsonyi fehér’ és ‘Csaba gyöngye’ fajták keresztezéséből, a ‘Mátrai 

muskotály’ pedig az ‘Izsáki’ x ‘Ottonel muskotály’ kombinációjából származik. 

6. Szőlő mikroszatellit adatainkat Interneten elérhető adatbázisba foglaltuk, így létrehozva 

az első „Magyar Szőlő Mikroszatellit Adatbázis”-t (Hungarian Vitis Microsatellite Database). 

7. Meghatároztuk 66 köztermesztésben lévő fontos almafajta mikroszatellit ujjlenyomatát 6 

SSR lókuszban. 

8. Bizonyítottuk, hogy az almafajták, illetve fajtakörök elkülönítésére elegendő 6 jól 

megválasztott mikroszatellit marker, ugyanakkor a fajtakörökön belül a rügymutánsokat az 

általunk felhasznált 6 marker sem különböztette meg. 

9. Alma mikroszatellit adatainkat adatbázisba foglaltuk, így létrehozva az első Interneten 

elérhető „Magyar Alma Mikroszatellit Adatbázis”-t (Hungarian Apple Microsatellite Database). 
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KÖVETKEZTETÉSEK ÉS JAVASLATOK 
 

Eredményeink meggyőzően bizonyítják, hogy a mikroszatellit markerek jól 

alkalmazhatóak a fajták molekuláris elkülönítésére, összehasonlítására, homonimák, illetve 

szinonimák azonosítására. Nem differenciálják azonban a nagyon közeli rokonokat 

(rügymutánsokat).  

A vizsgált fajtaszortimentben nem tártunk fel redundanciát vagy szinonimákat, 

homonimákat, a fajták egyedi ujjlenyomataik alapján differenciálhatóak voltak egymástól (a 

bogyószín-változatok és rügymutánsok kivételével). 

Azok a mikroszatellit markerek, amelyek kis mértékű polimorfizmust mutatnak a fajták 

között (jelen esetben a Scu8), kevéssé alkalmasak a további vizsgálatokhoz. A mikroszatellit 

markerek információtartalma nagyban függ a vizsgált populáció összetételétől is. A Scu8 

kivételével a felhasznált markerek alkalmasnak bizonyultak a vizsgálatainkhoz. 

 Sefc et al. (2001) következtetéseivel összhangban mind a szőlővel, mind az almával 

kapott eredményeink bizonyítják, hogy a fajták megkülönböztetéséhez 5-6 SSR marker 

elegendő. A pedigré-elemzésekhez ugyanakkor ez a szám kevés, ennél több, legalább 25 

szükséges.  

A mikroszatellit markerekkel kapott DNS ujjlenyomatok kizárták, hogy a ‘Királyleányka’ 

a ‘Kövérszőlő’ és a ‘Leányka’ spontán kereszteződésével jött létre. Mindhárom fajta esetében a 

PTE pécsi Szőlészeti és Borászati Kutatóintézetben fenntartott, és az FVM Szőlészeti és 

Borászati Kutatóintézet tarcali állomásán gyűjtött mintákat is megvizsgáltunk és fajtánként 

azonos eredményeket kaptunk. A Corvinus Egyetem fajtagyűjteményében azonban két 

különböző allélmintázatot mutató egyed szerepel ‘Királyleányka’ néven (Bisztray et al. 2005). 

Ennek tükrében a további származásvizsgálatok, és fajtafenntartási munkák szempontjából 

fontos lenne a Magyarországon, illetve a Kárpát-medencében található más gyűjtemények 

átfogó, egységes vizsgálata és összehasonlítása, mind molekuláris, mind morfológiai 

markerekkel, hogy megbízható következtetéseket vonhassunk le. 

A ‘Csaba gyöngye’ pedigré-analízise, a ‘Bronnerstraube’ és az ‘Ottonel muskotály’ 

közvetlen szülői voltát cáfolta meg. A további vizsgálatokba érdemes lenne bevonni a különböző 

elméletekben említett fajtákat, illetve egyéb kárpát-medencei, valamint a Stark Adolf egykori 

szőlészetében fellelhető szőlőfajtákat, hogy tisztázódjon a ‘Csaba gyöngye’ származásának 

kérdése. 

Bár a ‘Királyleányka’ és ‘Csaba gyöngye’ fajtáknál már 6 mikroszatellit marker is kizárta 

a feltételezett szülő-utód kapcsolatot. A teljes fajtalistát tekintve azonban, a régi magyar, illetve 
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kárpát-medencei fajták közt még több lehetőség maradt nyitva, melyek tisztázására több SSR 

primerpár bevonása szükséges. 

Az 1930-ban nemesített ‘Irsai Olivér’ és az 1952-ben létrehozott ‘Mátrai muskotály’ 

szőlőfajták pedigré elemzése azonban a nagyszámú (27) mikroszatellit marker bevonásával, 

DNS szinten is alátámasztja a származásukat. A módszer tehát egyértelműen alkalmas a szülő-

utód viszonyok felderítésére, így a ‘Királyleányka’ és ‘Csaba gyöngye’ esetében a feltételezett 

vagy megadott pedigrék nem érvényesek. 

 Az SSR adatok az alma esetében is megerősítették a szülő-utód kapcsolatokat. A 

mikroszatellit markerek lehetőséget adhatnak az ismeretlen eredetű hibridek származásának 

feltárására (Cabe et al. 2005; Kitahara et al. 2005). A ‘Jonagold’ = ‘Jonathan’ x ‘Golden 

Delicious’ kapcsolatot a vizsgált 6 mikroszatellit lókuszban kapott eredmények bizonyították. 

Speciális esetben akár a pollenadó apai és a befogadó anyai szülő is azonosítható. 

 A klaszter analízis eredménye a szülő-utód kapcsolatokat csak korlátozottan szemlélteti 

és a szőlő esetében a fajták természetes rendszerbe sorolásával sem mutat összefüggést. 

Diszkriminancia analízissel azonban összefüggést találtunk a mikroszatellit markerekkel kapott 

genotípusok és a fajták földrajzi-ökológiai fajtacsoportba tartozása között, ami a fajtacsoportok 

elkülönülésének genetikai alapjait bizonyítja. 

 A nemzetközi referencia fajták bevonásával igazoltuk, hogy vizsgálataink megbízhatóak 

és a kapott adatok alkalmasak arra, hogy más laboratóriumok eredményeivel összehasonlítsuk. 

Az abszolút allélméretek nem alkalmasak az ilyen irányú vizsgálatokra, a referencia fajtákhoz 

viszonyított adatok, azonban már igen. 

 A rügymutánsok egyik fajnál sem különböztethetőek meg mikroszatellit markerekkel 

egymástól vagy az alapfajtától. Az átlagos megfigyelt heterozigótaság és a PIC értékek közel 

azonosak, valamint a kumulatív PI is azonos nagyságrendű a két fajon belül, ami a két faj 

hasonló genetikai diverzitására utal (1., 2. táblázat). Nem szabad azonban figyelmen kívül 

hagynunk, hogy ezek az értékek nagyban függenek az alkalmazott markerektől és a vizsgált 

populáció összetételétől. 

 A szőlő- és almafajták molekuláris markerekkel történő genotipizálása mind a nemesítési 

programokban mind, pedig a genetikai források diverzitásának megőrzése céljából rendkívüli 

jelentőségű. A bemutatott mikroszatellit elemzési eredmények objektív genotípus azonosítást, 

illetve megkülönböztetést, pedigré meghatározást tesznek lehetővé mindkét vizsgált faj esetében. 
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MELLÉKLETEK 
 

3. táblázat: 105 szőlőfajtában detektált fragmentum méretek 6 SSR markerrel (Aláhúzással emeltem ki a 
ma is köztermesztésben lévő régi magyar fajtákat). 
Fajták Scu8 Scu10 Vvmd21 Vvmd36 ssrVrzag64 ssrVrzag79 
Alanttermő 185 202:208 250:259 254:276 161:165 254:260 
Aprófehér 185 208:214 250 264:266 141:145 246:254 
Ágasfark 185:192 202 244:250 254:264 145:165 252:262 
Bajor kék 185:192 202:208 250:257 252 145:165 252:262 
Bajor szürke 185:192 202:208 250:257 254 145:165 252:262 
Bakarka 185 214 244:250 264:266 141:145 254 
Bakator kék 185 202:208 250 264 141:165 252:262 
Bakator piros 185 202:208 244:257 266:288 145:165 254 
Bakator, tüdőszínű  185 202:208 244:257 266:288 145:165 254 
Bakszem 185:192 202:208 250 252:264 141:165 240:262 
Balafánt 185:192 202 244:259 276:288 145:165 240:254 
Balafánt, fekete 185:192 202 250 254:276 161:165 252 
Bálint 185:192 208:214 250:259 264:276 141:145 252:254 
Bánáti rizling 185 208:211 250:257 254:288 161 254:262 
Beregi 185 208:214 244:250 254:288 139:145 254:262 
Betyárszőlő 185 202:214 250:257 264:266 139:165 262 
Bihari 185 202:205 250 264 141:161 250:262 
Bogdányi dinka 185 214 244:250 264:266 139:145 254:262 
Bőségszaru 185 202:205 244:250 276:296 145:165 248:252 
Bronnerstraube 185 202:214 250 244:296 141:145 248:254 
Budai 185:192 208:214 250 254 141:165 252 
Chardonnay 185:192 205:214 250 254:276 161:165 246:248 
Cudarszőlő 185 208:214 250 244:254 145 242:254 
Cukorszőlő 185 202:208 250:259 254:276 141:161 254:262 
Csaba gyöngye 185 205:214 244:267 264:296 161 258:262 
Csíkos muskotály 185 208:217 250 244:264 143:161 254:258 
Csókaszőlő 185 202:208 257 288 161:165 240:254 
Csomorika 185 208:211 257 288 141:145 240:262 
Czeiger 185 202:208 250 264:288 139:165 254 
Demjén 185 202 244:257 254:288 141:165 254:262 
Erdei 185 202:214 244:250 264 145:165 246:254 
Ezerjó 185 202 244:250 258:276 139 240:254 
Furmint 185:192 202:208 250:259 254:276 161:165 240:252 
Furmint, piros  185:192 202:208 250:259 254:276 161:165 240:252 
Fügér 185:192 208 244 254:264 141:145 252 
Fügeszőlő 185:192 208 244 264:288 145 240:252 
Fürjmony 185:192 205:208 250:257 254:264 141:161 250:254 
Gergely 185 208:214 244:250 266:276 159:165 240:254 
Gohér fehér 185:192 202:208 244:257 254:288 141:145 252:262 
Gohér piros 185:192 202:208 244:257 254:288 141:145 252:262 
Gohér változó 185:192 202:208 244:257 254:288 145 252:262 
Gorombaszőlő 185 208:214 250:259 254:266 139:145 252 
Halápi 188 208:217 244:267 244:254 141:157 252:258 
Hamuszőlő 185 208 250 264:276 139:141 248:254 
Hárslevelű 185 202:208 244:259 264:276 145:165 240:254 
Heunisch weiss 185 208:214 250 264:276 161 240:246 
Hosszúnyelű 185 208:214 244:257 254:288 141:145 240:254 
Irsai Olivér 185 205:214 244 264:296 139:161 254:258 
Izsáki 185 208:214 244:250 254:276 139:161 240:246 
Járdovány 185 208:214 244:250 266:276 141:161 240:254 
Juhfark 185 208 250:257 264:276 141:165 240:252 
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3. táblázat folytatása: 105 szőlőfajtában detektált fragmentum méretek 6 SSR markerrel (Aláhúzással 
emeltem ki a ma is köztermesztésben lévő régi magyar fajtákat). 
Fajták Scu8 Scu10 Vvmd21 Vvmd36 ssrVrzag64 ssrVrzag79 
Kadarka 185 208:214 250 266:276 145:165 252 
Kéklőpiros 185 202:208 250:257 264:270 159:165 252:262 
Kéknyelű 185 202:208 244:250 252:264 159:165 252:254 
Királyleányka 185 208:214 244:250 254:266 161 252:254 
Királyszőlő 185 202:208 250:259 266:288 145:165 254:262 
Kolontár 185:192 202:208 244:250 254:264 141:145 252:262 
Kovácsi 185:192 208 257 264:288 161 254 
Kovácskréger 185 202:211 250:257 254 145:161 252:254 
Kozma 185 202:208 257:267 254:264 141:145 262 
Ködös 185 208 257:259 254:276 145:165 252 
Kőporos 185 208:214 257:259 264:266 145:165 254:260 
Kövérszőlő 185 208 250:259 264:266 145:161 240:254 
Kövidinka 185 208:214 244:250 264 139:141 254:262 
Kübeli 185 208:214 257:259 264:266 161:165 254:260 
Lányszőlő 185 208:211 250:257 254:276 161 252:254 
Lágylevelű 185 202:214 250 254 165 252:254 
Leányka 185 202:208 250 266:276 161:165 240:254 
Lisztes fehér 185 208 250:257 276:288 141:161 240:262 
Lisztes piros 185 208 250:257 276:288 141:161 240:262 
Magyarka 185:192 208 244:250 264:288 145:165 248:254 
Mátrai muskotály 185 214 244:267 264:276 139:161 240:258 
Mézesfehér 185:192 208:214 250:257 266:276 141:165 254:262 
Mustos 185 208:214 244:250 254:276 145:161 246:252 
Ottonel muskotály 185 208:214 267 264:276 139:161 258:262 
Pettyesszőlő 185 202:208 244 254:288 145:165 250:252 
Pécsi dinka 185 202:208 244 254:288 141:145 252:254 
Pécsi szagos 185 208:211 257:267 264:288 161 254:258 
Pinot noir 185:192 205:217 250 254 141:165 242:248 
Piros gránát 185 208:214 244:250 254:264 139:145 250:254 
Piros tökös 185 202:214 244:250 276:288 145:165 252:254 
Polyhos 185 202 244:259 254:288 145:161 252:262 
Pozsonyi 185:192 202:214 244:259 264 139:145 254 
Purcsin 185 208:214 250 254:276 161:165 250:258 
Rakszőlő 185 208:214 244 254:266 139:161 254 
Rókafarkú 185 208:214 250 264:276 141:165 240:246 
Rohadó 185 208 250:257 264:276 145:161 252:254 
Rózsaszőlő 185 208 244:250 264 139:145 246:254 
Sárfehér 185:192 202:208 244:250 264 139:165 252:254 
Sárpiros 185 202:208 244 264:288 145:165 254:260 
Somszőlő 185 202:214 244:250 252:276 139:153 252:254 
Szagos bajnár 185 205:208 250 264:288 139:161 250:262 
Szeredi 185 202 250:257 254:276 145:161 252 
Szerémi 185 202:208 250 276 161:165 252:258 
Szőke szőlő 185 202:208 244:250 272:276 139:145 254:260 
Tihanyi 185 208 257:267 254:264 145 252:262 
Tótika 185 208:214 250:257 254:276 145:165 252:254 
Tökszőlő 185 208:214 257 264:276 161:165 240:262 
Tulipiros 185 208 244 254:288 145 252:254 
Tükörszőlő 185 202:214 250 254:264 161:165 246:262 
Tüskéspúpú 185 208:211 257 254:288 145:161 254:262 
Ürömi dinka 185 214 250 266:276 145:161 246:254 
Vékonyhéjú 185 202:208 250 264:276 161:165 246:262 
Vörösdinka 185 208:214 244:250 254:264 139:145 254:262 
Zöld dinka 185 202:208 244:257 264 145 254 
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4. táblázat: A vizsgált 66 almafajta és a hat mikroszatellit markerrel kapott allélméreteik bázispárban 
megadva. 

Fajták CH03g07 CH04e03 CH04g10 CH05c02 CH05d11 CH05e03 
Akane 123:179 196:210:216 135:143 170:200 173 185 
Angold  119:129 198 135 168:170 171:173 173:185 
Braeburn 127:129 198:202 168 168 171:173 191 
Charden 119:129 198 135 168:174:200 169:173:175 175:179:185
Elstar 119 190:198 135 168:170 173:187 164:179 
Red Elstar 119 190:198 135 168:170 173:187 164:179 
Fiesta 119:123 186:196 135 168 173:197 164:185 
Florina 123:127 196:198 135:168 168:200 173:197 163:191 
Freedom 129 198 135 168 173:187 179:191 
Fuji  119:127 196:198 143:168 168 173:197 163:191 
Gala 119:129 196:198 135 168:170 173 173:185 
Galaxy 119:129 196:198 135 168:170 173 173:185 
Imperial Gala 119:129 196:198 135 168:170 173 173:185 
Regal Prince (Gala Must) 119:129 196:198 135 168:170 173 173:185 
Royal Gala 119:129 196:198 135 168:170 173 173:185 
Gloster 123:129 198 127:137 160:168 195:197 160:191 
Golden Delicious 119:129 198 135 168:174 169:173 179:185 
Goldenir (Lysgolden) 119:129 198 135 168:174 169:173 179:185 
Golden Reinders 119:129 198 135 168:174 169:173 179:185 
Golden Spur 119:129 198 135 168:174 169:173 179:185 
Gibson Golden Delicious 
(Smoothee) 119:129 198 135 168:174 169:173 179:185 

Goldstar 119:129 190:198 135:143 168:170 173 185:193 
Granny Smith 129:153 196:198 127:137 160:172 171:173 168:181 
Greensleeves 129 190:198 135:143 170:174 171:173 173:185 
Idared 123:129 186:198 135 168:200 173:197 172:185 
Red Idared 123:129 186:198 135 168:200 173:197 172:185 
Jerseymac 165 184:198 135:137 160:176 173:197 163:173 
Jonager 123:127 196 135 170:200 173:175 168:185 
Jonagold 119:123:129 186:198 135 168:174:200 169:173:175 163:179:185
Jonathan 119:123 186:196 135 168:200 173:175 163:185 
Jonathan M41 119:123 186:196 135 168:200 173:175 163:185 
Jonathan Csányi1 119:123 186:196 135 168:200 173:175 163:185 
Red Jonathan 119:123 186:196 135 168:200 173:175 163:185 
Szatmárcsekei Jonathan 119:123 186:196 135 168:200 173:175 163:185 
Watson Jonathan 119:123 186:196 135 168:200 173:175 163:185 
Judeline 123:129 196:198 135 168:174 173 163:185 
Julyred 165 184:198 135:143 160:176 175:197 163 
Liberty  123:129 178:198 137 168 173:211 163:176 
McIntosh 129:165 184:198 139:143 168 173:175 163 
Mizsei 123:129 186:208 135 160:168 173 163:185 
Mutsu 129:179 198 135 168 173 173:179 
Ozark Gold 119:129 196:198 135:168 168:172 173 168:179 
Pilot 129:179 196 135 168 173 164:185 
Pink Lady 129 198:204 135:137 160:168 169:171 168:179 
Pinova 119:127:129 198:222 127:135 168:174 169:173 163:179:185
Piros 165:179 196:198 135 168:176 173:175 173 
Poiana 129 190:198 135:137 170:174 169:171 163:185 
Prima 129:165 184:204 135:143 168:176 169:173 179:185 
Reanda 119:129 196:208 135:137 168 173:181 173:185 
Red Rome Van Well 123:129 186:198 135 168 173 163 
Red Stayman 127:129 196:204 127:135 168:172 169:173 163:191 
Reglindis 129:179 198 135 168 169:173 173 
Relinda 123:129 196:208 135:143 168:172 173 172:185 
Remo 119:123 178:190 135 168:170 173 163:172 
Rewena 119:123 178:210 135 168 173 164:185 
Rubinola 129 184:198 135 168:176 173 179:193 
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4. táblázat folytatása: A vizsgált 66 almafajta és a hat mikroszatellit markerrel kapott allélméreteik 
bázispárban megadva. 

Fajták CH03g07 CH04e03 CH04g10 CH05c02 CH05d11 CH05e03 
Sampion 119:129 190:198 135 170:174 169:173 179:193 
Sir Prize 119:123:129 198:204 135 168 169:173 173:179 
Snygold 129 198 135 170:174 173:205 173:179 
Starking Delicious 127:129 198:202 137:168 168 173:197 191 
Starkrimson 
Delicious 127:129 198:202 137:168 168 173:197 191 

Redchief Delicious 127:129 198:202 137:168 168 173:197 191 
Redspur Delicious 127:129 198:202 137:168 168 173:197 191 
Topred Delicious 127:129 198:202 137:168 168 173:197 191 
Wellspur Delicious 127:129 198:202 137:168 168 173:197 191 
Topaz 119:129 190:198 135 168 169:173 185:193 
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