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BEVEZETES

A molekuléris bioldgiai és genetikai modszerek gyors fejlddése egyre inkabb
tért hodit a novénynemesités kiilonbozo teriiletein, igy a kukoricanemesitésben is. A
novényi fenotipusos jellemzdk és az erre épiil6 DUS-bélyegek (UPOV) mellett a
molekuldris markerek alkalmazasa lehetdvé teszi a nemesitési alapanyagok kozotti
polimorfizmus vizsgalatan keresztiil a genetikai alloméany felmérését, a genetikai
valtozatossag, valtozékonysag és tavolsdg mértékének meghatarozasat, valamint a
fajtaazonositasi és fajtaoltalmi céla fajtaleirdsokat (Smith és Senior, 1999).

A kukoricafajtak rokonsag szerinti csoportositasa igen fontos szerepet jatszik a
nemesitési munkaban, mivel a heterozis alapfeltétele a sziil6torzsek kozotti genetikai
tavolsag. A kukoricatorzsek rokonsagi korOkbe soroldsa, csoportositdsa annal
eredményesebb, minél pontosabb a fajtak jellemzése, a kozottik fenndlld finomabb
kiilonbségek kimutatasa. Ezek meghatirozasdhoz nélkiilozhetetlen segitséget
nyUjtanak azok a molekularis szintli eljarasok, amelyek kozvetve vagy kozvetleniil az

egyedek genetikai hatterét térképezik fel (Pejic et al. 1998).



CELKITUZES

Munkank soran az alabbi célokat tiztuk ki:

I.

46 martonvasari nemesitésii, €s egyeb, a martonvasari hibridek sziilétorzsként
felhasznalt kukorica beltenyésztett torzs polimorfizmus vizsgalatat morfoldgiai
leirds, izoenzim-mintazat ¢s DNS alapu modszerek — RAPD ¢és génkapcsolt

mikroszatellita (SSR) markerek — elemzése alapjan.

. A 46 kukorica beltenyésztett torzs pedigré analizisének elkészitését, melyben

minden beltenyésztett torzs eredetét az eldallitasdban szerepld kiindulasi

populaciokig vezetjiik vissza.

. 294, a martonvasari nemesitésii hibridekhez sziilotorzsként felhasznalt

kukorica beltenyésztett torzs, valamint 119 egyéb, nemzetkozi kooperdcidban
kapott kukorica beltenyésztett térzs izoenzim ldkuszai allélgyakorisaganak
meghatarozasat, 0sszehasonlitva szakirodalmi adatokkal.

Egy olyan rendszer kidolgozasat, amely szerint a morfologiai leirds adatai
Osszevethetové tehetOk a genetikai markerek polimorfizmus vizsgéalatara

kidolgozott un. PIC (polymorphic index content) értékekkel.

. A kukorica beltenyésztett torzsek rokonsag szerinti csoportositdsat a

morfologiai, biokémiai és genetikai adatok szerint a polimorfizmus vizsgalatok

soran nyert adatok alapjan.

. A pedigré adatok, valamint a morfoldgiai, biokémiai és genetikai markerek

kozotti Osszefiiggés vizsgalatat linedris regresszid analizis modszerével.

. A fobb rokonsagi korokhoz nem sorolhatd torzsek dendrogramon torténd

elhelyezkedésének meghatarozasat, osszevetve a nemesitési tapasztalatokkal.

. Végsd célunk egy olyan rendszer kidolgozasa volt, amelyben a morfologiai

leiras mellett meghatarozzuk azt az optimalis biokémiai ¢és genetikai
markerszamot, illetve markerkombinaciot, amelyek reélis, a pedigré adatoknak
megfeleld képet mutatnak a beltenyésztett torzsek rokonsagi viszonyairdl.
Ennek segitségével lehetévé valik az ismeretlen szarmazéasu beltenyésztett
torzsek rokonsagi csoportba sorolédsa, igy a rendszer a nemesitési munkéaban a

keresztezési programok tervezésének alapjaul szolgalhat.



ANYAG ES MODSZER

Novényi anyag

Munkank soran 46, ismert genetikai hatterli kukorica beltenyésztett torzset
hasznéltunk. A beltenyésztett torzseket a kovetkezd fObb rokonsagi korokbol
valogattuk: Lancaster, lodent, lowa Stiff Stalk Synthetic (ISSS), Mindszentpusztai
Sarga Lofogh (MPS) és OP Lacaune. Munkankhoz felhasznaltunk ezeken kiviil
néhany olyan beltenyésztett torzset, amelyek a fenti f6bb rokonsagi csoportba nem
sorolhatok, de a szarmazasuk pontosan meghatarozhatd: argentin flintek, korai
kanadai torzsek, W 117-rokon torzsek, valamint Co 125 szarmazékok.

A pedigré analizishez az International Crop Information System (ICIS) altal
forgalmazott szoftvert hasznaltuk. Els6 1épésként a beltenyésztett torzsek szarmazasat
vezettilk vissza a kiinduldsi populdcidkig, melyet Gerdes et al. (1994) szerint
végeztiink el. Ezutdn a beltenyésztett torzsek paronkénti Osszehasonlitdsaval a

program szerint kiszadmitottuk a rokonsagi koefficienseket.

Polimorfizmus vizsgalatok

A polimorfizmus ¢€s a rokonsagi kapcsolatokat morfologiai leirds, izoenzim-
mintazat, valamint DNS alapt vizsgéalatok — RAPD és génkapcsolt mikroszatellita
(SSR) markerek — alapjan hataroztuk meg.

Az izoenzim-mintdzat alapjan 294 martonvasari nemesitésii, és 119 egyéb,
kilfoldi  kooperacidban kapott kukorica beltenyésztett torzs enzimldkuszainak
allélgyakorisagat is meghataroztuk. A kapott eredményt Osszevetettik Goodman és
Stuber (1983) szakirodalmi adataival, akik 250, dél-amerikai, mint &shonos

beltenyésztett kukoricavonal izoenzim l6kuszainak allélgyakorisagat vizsgaltak.



A morfologiai leirasban felvételezett tulajdonsagok

A beltenyésztett torzseket kétéves, négyismétléses kisparcellas kisérletekben,
soronként, véletlen blokk elrendezésben vetettiik el az orszdgban két helyen,
Martonvasaron és Mezdkdvesden. A felvételezett tulajdonsagokat parcellanként 10
novény atlagabol hataroztuk meg az UPOV TG 2/6 (1994) és Smith és Smith
(1989a,b) alapjan.

A beltenyésztett torzsek kozotti genetikai tdvolsdgot a torzsek paronkénti
Osszehasonlitasaval végeztiik az International Crop Information System (ICIS) V1.0
genetikai adatelemzd szoftverével. A beltenyésztett torzsek szdrmazasat a kiindulasi

populéciokig vezettiik vissza Gerdes et al. (1994) szerint.

Izoenzim vizsgalatok

Az izoenzimek meghatarozasa keményitd gélelektroforézissel tortént Goodman
és Stuber (1983) és Stuber et al. (1988) modszere szerint.

Kukorica beltenyésztett torzsenként 5 magot vizsgaltunk az UPOV altal a TG
2/6-ban eldirt izoenzimek alapjan, melyek a kovetkezok voltak: almasav-
dehidrogenaz, 6 1okusz, izocitrat-dehidrogenaz, 2 lokusz, 6-foszfogliikonat-
dehidrogenaz, 2 16kusz, foszfogliikomutdz, 2 16kusz, foszfogliikoz-izomeraz, 1

lokusz, savas-foszfataz, 1 16kusz, alkohol-dehidrogenaz, 1 16kusz.

DNS markerekkel végzett vizsgalatok

A genetikai vizsgalatok soran a 46 kukorica beltenyésztett torzset két 6
primer-csoportba (RAPD, SSR) tartoz6 40 primerrel vizsgaltuk. A random
polimorfizmusok elemzésére a 10 bp hosszasagi, Operon Sci. (USA) gyartmanyu
OP/AB készletet (1-20), az ismétlddé DNS szekvencidkban eléforduld genetikai
polimorfizmusok elemzésére a 16-18 bp hosszusagi SSR-primerparokat alkalmaztuk

(Weining and Langridge 1991).



Az elemzések kiértékeléséhez alkalmazott statisztikai modszerek

A morfologiai leiras esetében a mért morfoldgiai adatokat kéttényezos
variancia analizissel értékeltiik. A polimorfizmus vizsgalatokhoz a beltenyésztett
torzsek kozotti kiillonbozdség becslését az UPOV TG 2/6 bejelentdiv Gtmutatoja
alapjan végeztiik el, amely soran a mért adatokat bonitalt adatokka konvertéltuk, és a
bejelentdivben eldirt szabalyokat alkalmaztuk.

A polimorfizmus vizsgalatokhoz kiszdmitottuk a Dice hasonldsagi indexeket a
beltenyésztett torzsek paronkénti 6sszehasonlitasaval, valamint meghataroztuk az Un.
PIC (polymorhic index content) értékeket, amelyek egy adott 16kusz diszkriminalo
képesseégét fejezik ki.

A rokonsagi viszonyokat hierarchikus cluster-analizissel elemeztiik.

A linearis regresszio analizis c€ljabol a pedigré analizis szerint a beltenyésztett
torzsek paronkénti 0sszehasonlitasaval, az ICIS program altal szamitott rokonsagi
koefficienseket, mint fiiggetlen (x) valtdézot vizsgaltuk a fiiggd valtozok (y)
viszonyitasaban. A genetikai markerek esetében a fliggd valtozokat szintén a térzsek
paronkénti Osszehasonlitdsaval szamitottuk az un. Dice korrelaciés hasonlosagi
indexek alapjan. A morfoldgiai leirds esetében az SPSS matematikai statisztikai
program altal, a mért adatok standardizalt értékei szerint, négyzetes euklidészi
tavolsag alapjan szamitott korrelacios koefficienseket viszonyitottuk a fiiggetlen

valtozokhoz.



EREDMENYEK ES KOVETKEZTETESEK

Kukorica beltenyésztett torzsek pedigree analizise a torzsek szarmazasa alapjan

A rokonsagi kapcsolatokat modellezé cluster-analizis szerint elkészitett
dendrogramon a beltenyésztett torzsek rokonsag szerinti csoportositasa 6sszhangban
allt a genetikai hattérrel. Kivételt képezett az Mv L20 nevili beltenyésztett torzs,
amely 50 %-os ISSS szarmazasa ellenére az Mv L17 nevill beltenyésztett torzshoz
kapcsolddott. Tekintettel azonban arra hogy az Mv L20 50 %-ban tartalmazza az Mv
L17 torzs eredetének megfeleld, W 117 x B 37 keresztezést, igy a rokonsagi

viszonyok ismeretében genetikailag kapcsolodhat az Mv L17 térzshoz.

Polimorfizmus vizsgalatok

Polimorfizmus vizsgalatok a morfologiai leiras alapjan

A variancia analizis eredménye szerint bizonyos tulajdonsagokra, példaul a
kalaszkapelyva antocidnos szinezddésére, a csO alakjara, a szemtipusra, a szemkorona
szinére, a szemsorszamra, valamint a csuta antocianos szinezddésére a konyezeti
hatds nem volt szignifikians. A portok, a kaladszkagyliri €és a bibe szinének
antocianossaga, a csé termékenyiilésének mértéke, valamint a szem szélessége
fliggdtt ugyan az évjarattol, de csak kisebb mértékben (a szignifikanciaszint 10 %-o0s
valoszinliségi szinten volt mérhetd). A szem szinére a fentieknél erdsebb kornyezeti
hatds volt jellemzd, az adatok 1%-os valdszinliségi szinten mutattak szignifikans
kiilonbséget. A tobbi tulajdonsdg alakuldsat a kornyezet jelentés mértékben
befolyasolta (p = 0,1%).

A polimorfizmus vizsgalatban az UPOV TG 2/6 (1994) bejelentdiv alapjan két
beltenyésztett torzs, a Mo 17 Mv, €s izogén szarmazéka, a Mo 17 wx mutatott olyan
er6s hasonlosagot, amely alapjan a bejelentéiven szerepld alaptulajdonsagok szerint

nem voltak megkiilonboztethetOk egymastol.



A polimorfizmus mértékét kifejezé PIC értékek 0,48 és 0,82 kozé estek, az
atlagérték 0,59 volt. Legmagasabb PIC értékkel a csutka antocidnos szinezddése

(0,82), cimerviragzas (0,81) ¢és a ndviragzas (0,80) jellemezhetd.

Polimorfizmus vizsgalatok az izoenzim mintazat alapjan

Az 1zoenzim-mintazat esetében a vizsgalt 15 enzimlokusz koziil 13 mutatott
polimorfizmust, mely lokuszokban az Gsszes lehetséges 35 allél koziil a vizsgalt
beltenyésztett torzsekben 29 fordult eld, ami atlagosan 2,2 allél/1okusz értéknek felel
meg.

A polimorfizmus meghatirozasdban az izoenzim-mintazat szerint a 46
beltenyésztett torzs Osszesen 29 eltérd gélelektroforézis csoportot alkotott, ami azt
jelenti, hogy egyes torzsek nem kiilonboztek egymastol. Ez az azonossag a torzsek
nagy részénél osszefiigg a rokonsagi kapcsolatokkal, és azonos genetikai szdrmazasra
vezethetd vissza. Bizonyos beltenyésztett torzsek esetében a megegyezd izoenzim-
mintdzat azonban a pedigré alapjan nem magyarazhato.

Az izoenzim-mintdzat szerint 18 beltenyésztett torzs mutatott egyedi
gélelektroforézis mintazatot, amely alapvetden nem unikalis allélok megjelenésében,
hanem a polimorf 16kuszok alléljainak egyedi kombinaciojaban nyilvanult meg.

Fenti eredményeknek megfeleld képet kaputnk az Un. Dice hasonlosagi
indexek esetében 1s. A legnagyobb érték az azonos enzimmintizatot mutato
beltenyésztett torzsek kozott volt (Dice-index = 1), ami a genetikai hattérrel legtobb
torzs esetében magyardzhat6. A legalacsonyabb értéket a Mv L2 és az F7 kozott
kaptuk (0.38), ami megfelel a torzsek szdrmazasanak, mivel nem allnak egymassal
rokonségi kapcsolatban.

A két Lancaster torzs, a Mo 17 Mv és 1zogén valtozata, a Mo 17 wx az
1zoenzim-mintazat alapjan sem volt megkiilonboztethetd egymastol.

Az izoenzim allélok gyakorisdgara vonatkozoan 294 martonvasari nemesitésii

beltenyésztett torzs, 119 egyéb, kiilfoldi kooperacidoban kapott beltenyésztett vonal



adatait vetettiik O0ssze Goodman és Stuber (1983) eredményeivel, amelyben 250
kukorica beltenyésztett torzs allélgyakorisagat vizsgaltak.

Az eredmények szerint a martonvasari nemesitésli beltenyésztett torzsek
allélgyakorisdga bizonyos enzimek esetében eltérd képet mutat mind a kiilfoldi, mind
a szakirodalomban leirt torzsek adataihoz l1épest. Az Mdhl 16kuszban kimutathato
nulla allél példaul csak a martonvasari beltenyésztett torzsek kozott fordul eld. Az
Idh1 16kuszban el6forduld nulla allél a kilfoldi torzsek kozott nem volt kimutathato,
az irodalom 0,23 %-os gyakorisdggal jellemzi. Szignifikdns kiilonbség mutathato ki
az Mdh3 lokusz 18-as, az Idhl 16kusz 6-o0s, az Idh2 16kusz 6-0s, a Pgd2 16kusz 2.8-
as, valamint a Pgm?2 16kusz 1-es all¢ljainak eléforduldsaban, amelyek a szakirodalmi
adatok szerint kisebb gyakorisaggal jelennek meg, mint azt a martonvasari €s egyeb
beltenyésztett torzsek mutatjak. Az MdhS5 16kusz 15-6s, az Idh2 16kusz 4-es, valamint
a Pgdl lokusz 2-es alléljat ugyanakkor Goodman és Stuber (1983) megfigyelése

szerint a szakirodalom jellemzi szignifikansan nagyobb gyakorisaggal.

A polimorfizmus mértékét kifejez6 tn. PIC (polymorphic index content)
értékek az izoenzim-lokuszokat tekintve 0,04 és 0,55 kozé estek, 0,27 atlagértékkel.
A polimorf enzimldkuszok koziil a legalacsonyabb értékeket az Mdh3, az Mdh5 és a
Pgml lokuszok eredményezték (PIC = 0,04). A polimorfizmus kimutatdsdban a
legtobb informaciotartalommal a Pgm2 és az Acpl lokuszok rendelkeztek, de nem
haladtdk meg a 0,55 értéket. Az igen alacsony atlagérték, és a nem kiugréoan magas
legfels6 érték alapjan elmondhatjuk, hogy az izoenzim-vizsgalatok hatékonysaga a

polimorfizmus kimutatasdban igen korlatozott mértéki.



Polimorfizmus vizsgalatok a PCR alapu markerekkel (RAPD, SSR)

RAPD és a génkapcsolt mikroszatellita primerparokkal tortén6 elemzés minden
kukorica beltenyésztett torzs esetében alkalmas volt a polimorfizmus kimutatasara.

A 20 vizsgalt RAPD primer kozil 6t primer tobb ismétlés sordn sem adtott
egyertelmiien értékelhetd eredményt.

Héarom primer 100%-0s monomorf mintdzatot mutatott. Tovabbi RAPD
primerek kiemelkedden szelektiv polimorfizmust mutattak a vizsgalt beltenyésztett
torzsek kozott. Végiil 12 olyan RAPD primert talaltunk, dsszesen 93 fragmentummal,
amelybdél 54 fragmentum (atlag 4,5 fragmentum/primer) megbizhato, az
ismétlésekben is megjelend polimorf mintazatot mutatott.

Magas volt (0,8-0,9) a Dice hasonlosagi index a kovetkezd tobb rokonsagi
csoport — pl. az ISSS, a Lancaster, a korai kanadai torzsek — tagjai kozott, mely
eredmény magyardzhato a torzsek szarmazasaval. A RAPD elemzés alapjan szamitott
legalacsonyabb Dice-indexeket kaptunk tobbek olyan torzsek kozott, mely adatok a
genetikai hattér ismeretében magyardzhatok, miutin a torzsparok kozott nincs
rokonsagi kapcsolat. Bizonyos beltenyésztett torzsek a koztik 1évé genetikai
rokonsag ellenére alacsony Dice-indexszel jellemezheték. A legnagyobb
hasonlosagot mutatd két torzs — a CM 105 ¢és a CM 108, (Dice hasonlosagi
koefficiens érték: 0,91) — polimorfizmusat harom primer két-két fragmentuméanak
kiilonb6zdsége eredményezte.

A génkapcsolt mikroszatellita primerparokkal torténd elemzés alapjan a 20
primerpar koziil harom nem adott értékelheté PCR-mintdzatot, kettd 100 %-os, egy
pedig kozel 98 %- monomorf mintdzatot mutatott.

Két primerpar mutatott ugyan polimorfizmust, de a fragmentumok kozotti
kicsi, mindossze néhdny bazisparnyi kiilonbségek miatt a mintdzatot nem tudtuk
meghatarozni. Tobb bazispar kiemelkedden szelektiv polimorfizmust mutatott az
egyes beltenyésztett torzsek kozott. Az adatmatrixot végiil 11 primerpar 6sszesen 71
polimorf fragmentuma alapjan készitettiik el, ami atlagosan 6,4 fragmentum/primer

értéknek felel meg.



Az SSR markerekre jellemzd szelektiv polimorfizmusra utalnak a Dice-
indexek, amelyek joval alacsonyabb értékekkel jellemezheték, mint az izoenzim-
mintazat, vagy a RAPD elemzés esetében. A magasabb értékek is ritkabbak, és
elmaradnak a fenti két modszer legmagasabb értékeitdl. Ez arra utal, hogy, hogy az
SSR markerek kiemelkedd szelektivitast mutatnak a polimorfizmus vizsgalatokban
mar alacsony primerszam mellett is. A legmnagyobb hasonlosagot az Mv LS8 és az My
L10 torzsek mutattdk (Dice hasonldsagi koefficiens érték: 0,85), a kozottik 1évo
polimorfizmust két mikroszatellita primerpar két-két fragmentuma hatarozta meg.

A genetikai markerek elemzése alapjan minden beltenyésztett torzs esetében
kimutathat6 volt a polimorfizmus, ami kiilondsen figyelemremélté az izogén vonalak
(wx valtozat, fertilitast visszaallitd, in. restorer fertility (rf) valtozat) vizsgalataban.

Mind az SSR, mind a RAPD markerek elemzésével megkiilonboztethetd volt a
két Lancaster torzs, a Mo 17 Mv ¢és a Mo 17 wx, amelyek sem a morfoldgiai leiras,
sem az izoenzim-mint4zat szerint nem mutattak polimorfizmust.

Fenti adatoknak megfeleléen alakultak a polimorfizmus mértékét kifejez6 un.
PIC (polymorphic index content) értékek.

A RAPD ¢és az SSR markerek PIC értékei joval magasabb értéktartomanyba
estek: 0,2-0,91, atlag 0,61 (RAPD) illetve 0,54-0,90, atlag 0,73 (SSR). Ez azt jelenti,
hogy a RAPD, ill. az SSR markerek még viszonylag alacsony primerszam mellett is

hatékonyan alkalmazhatdk a polimorfizmus vizsgéalatokban.

Rokonsagi viszonyok elemzése

A rokonsagi viszonyok elemzése azt mutatta, hogy a 46 beltenyésztett torzs tul
sok a csekély szdmu polimorfizmust mutatd genetikai markerhez képest, ezért a
torzsek szamat 31-re csOkkentettiik. Az igy elkészitett dendrogramok még a genetikai
markerek egyiittes elemzése ellenére is csak részben tiikrozték a tényleges genetikai
viszonyokat. Végiil egy olyan szkitett torzsszortimentet hoztunk létre, amely
rokonsagi koronként két-két torzspart tartalmazott, amelyek vagy egymadsbol, vagy

egy kozos Ostdl szarmaztathatok. Az igy elkészitett dendrogramokon a morfologiai



leirds alapjan négy (Mindszentpusztai Sarga Lofoga, W 117-rokon, lodent, valamint
a B 37 eredetre visszavezethetd ISSS torzsek), az izoenzim-mintazat alapjan szintén
négy csoport alakult a pedigrének megfelelden (B 37 eredetre visszavezethetd ISSS,
Lancaster, B 14 eredetii ISSS, valamint az OP Lacaune térzsek). A RAPD mintazatot
elemezve hat (B 14 és B 37 eredetli ISSS, korai kanadai, OP Lacaune, Co 125,
valamint W 117 szarmazékok) rokonsagi csoport alakult a genetikai hattérnek
megfelelden, a pedigré szerint.

Az SSR markerek alapjan készitett dendrogram ebben a sziikitett formaban is
nagyon heterogén képet mutatott. Ennek oka feltehetéen az, hogy az SSR markerek a
genom hipervaridbilis régidihoz kétddnek, igy szelektiv polimorfizmus kimutatasara
kivaloan alkalmasak, mig a rokonsagi viszonyok meghatidrozdsa csak nagyszamu
primer vizsgalataval lehetséges.

A genetikai markerek egylittes elemzése alapjan elvégzett cluster-analizis
szerint azonban minden beltenyésztett torzs a genetikai hatterének megfeleld
rokonsagi csoportba keriilt.

Fenti elemzések utan érdemes volt megvizsgalnunk, hogy a morfoldgiai leiras
¢s a genetikai markerek milyen kombindcidjdban végezhetd el a torzsek rokonsag
szerinti csoportositasa, illetve mennyi az a minimalis markerszam, amely alapjan az
osztalyozas még megbizhatoan elvégezheto.

A laboratériumi vizsgélatok koziil az enzimmintazat meghatdrozasat, mint a
leggyorsabban, legegyszeriibben ¢és a legkisebb koltség raforditdsaval kivitelezhetd
moddszert érdemes alapul venni. A mért és bonitalt morfoldgiai adatokat, amelyeket a
szant6foldi  kisérletek sordn rutinszerlien meghatdrozhatunk, szintén érdemes
felhaszndlni. E két kisérleti rendszert célszerli a tovabbiakban kiegésziteni a

kiilonb6z6 genetikai markerekkel, a primerszam 1épésrol-1épésre torténd novelésével.

A morfologiai leirds €s az enzimmintazat elemzése alapjan a rokonsagi
csoportok Mindszentpusztai Sarga Lofogl fajtabol szarmazo torzsek kivételével a

pedigrének megfelelden alakultak.



A tényleges rokonsagi viszonyok kialakuldsdig az elemzéseket 1épésrol-1épésre
egészitettiik ki a genetikai markerek vizsgalati eredményeivel. Ahhoz, hogy minden
torzspar a pedigrének megfelelden 6nallod csoportként jelenjen meg a dendrogramon,
sziikséges volt még harom, jol megvalasztott, szelektiv polimorfizmust mutaté RAPD
primer vizsgalata.

A biokémiai és a genetikai markerek (izoenzim, RAPD, SSR) egyiittes
elemzésekor minden beltenyésztett torzs a szdrmazasdnak megfeleld csoportba keriilt.
Ez azt jelenti, hogy a genetikai markerek kisszamu torzset vizsgalva a morfologiai
leirds nélkiil onmagukban is alkalmasak a rokonsagi viszonyok meghatarozasara.

A fObb rokonsagi csoportokba nem sorolhatd Dbeltenyésztett torzsek
dendrogramon valé elhelyezkedése megfelelt a nemesitdi tapasztalatoknak, miutan
vagy a morfologiai jellegiik, vagy a koraisaguk, vagy a kombindlodo képességiikrol

szerzett ismeretek alapjan a hozzajuk leginkdbb hasonlé torzsekhez kapcsolodtak.

A pedigree adatok, és a morfologiai leiras, valamint a biokémiai és genetikai

markerek kozotti osszefiiggés vizsgalata linearis regresszio analizissel

Vizsgalatainkban a lineéris regresszid analizishez a harom f6 rokonsagi kor
tagjait (Lancaster, ISSS, Todent) emeztiik.

A tényleges genetikai viszonyokat tiikkr6z6 pedigré analizis altal meghatarozott
tavolsag, valamint a beltenyésztett torzsek paronkénti dsszehasonlitdsaval, az SPSS
program szerint szdmitott tadvolsag kozotti legszorosabb korrelacidt a biokémiai és a
genetikai markerek egyiittes értékelésével kaptuk. Ebben az esetben az r értéke 0,81
volt, ami szoros korrelacionak felel meg, szemben a morfologiai (r = 0,48), az
1zoenzim-mintazat (r = 0,57), a RAPD analizis (r = 0,64) ¢és az SSR elemzés (r =
0,46) adatai alapjan szamitott kdzepes korrelacids koefficiensekkel.

A harom {6 rokonsagi kor minden tagja a pedigreeneck megfeleld csoportba
keriilt az Osszevont adatok alapjan a cluster analizis értékelése szerint is, ami arra

utal, hogy a két mddszer eredménye 6sszhangban all egymassal.



UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. 46 martonvasari nemesitésii, és egyeb, a martonvasari hibridek sziilétorzsként
felhasznalt kukorica beltenyésztett torzs polimorfizmus vizsgélatat végeztiik el
morfologiai leiras, izoenzim-mintdzat €¢s DNS alapi modszerek — RAPD ¢és
génkapcsolt mikroszatellita (SSR) markerek — elemzése alapjan. A
magyarorszagi kukoricanemesitésben ilyen atfogd elemzés még nem késziilt a
polimorfizmus vizsgalatokban.

2. Elkészitettiik a fent emlitett 46 kukorica beltenyésztett torzs pedigree analizisét,
melyben minden beltenyésztett torzs eredetét az eléallitasaban szerepld kiindulasi
populéacidkig vezettiik vissza.

3. Atfogo jellemzést készitettiink a Kutatointézet altal az évek soran nemesitett és
felhasznalt  beltenyésztett  torzsek  i1zoenzim  alléljainak  eléfordulési
gyakorisagarol. Meghataroztuk 294, a martonvasari nemesitésli hibridekhez
sziilotorzsként felhasznalt kukorica beltenyésztett vonal ¢és 119 egyéb,
nemzetkozi kooperacioban kapott kukorica beltenyésztett torzs izoenzim
lokuszaira vonatkozd allélgyakorisagat, Osszehasonlitva dél-amerikai, mint
dshonos torzsek szakirodalmi adataival.

4. Kidolgoztunk egy olyan rendszert, amely szerint a morfoldgiai leirds adatai
Osszevethetdvé valtak a genetikai markerek polimorfizmus vizsgalatdban szerepld
un. PIC (polymorphic index content) értékekkel. Ennek ismeretében
meghataroztuk, hogy mely morfologiai tulajdonsagok jatszanak nagyobb szerepet
a kukoricafajtak kozotti kiillonb6zdség kimutatasdban.

5. Cluster analizissel egy sziikitett torzsszortiment 1étrehozasaval, azonos genetikai
hattérrel rendelkezd rokon torzsparok alapjan felallitottunk egy olyan rendszert,
amelyben meghataroztuk, hogy a morfoldgiai leirds és a genetikai markerek
milyen kombinécidjaban mutathatok ki a tényleges, pedigree szerinti rokonsagi
kapcsolatok. Megallapitottuk, hogy amennyiben a morfoldgiai leirdst, és az

izoenzim-mintazatot — mint rutinszerlien vizsgalt tulajdonsagokat — vesszik



alapul, elegend6 még harom, jol megvalasztott, szelektiv polimorfizmust mutatd
RAPD primer vizsgalata a genetikai hattér pedigreenek megfeleld elemzéséhez.

6. A rokonsagi csoportok szlikitésével a harom f6 rokonsagi kor (Reid Yellow Dent,
Iodent, Lancaster) minden tagja a pedigreenek megfeleld csoportba keriilt az
osszevont adatok értékelése alapjan.

7. A morfologiai leiras nélkiil a genetikai €s biokémiai (izoenzim) markerek egytittes
elemzése is alkalmas a rokonsagi kapcsolatok pontos feltarasara.

8. A lineéris regresszi6 analizis eredménye is a fenti kovetkeztetéseket igazolja,
amely szerint a genetikai markerek egyiittes feldolgozasa alapjan becsiilt,
valamint a pedigree analizis szerint meghatarozott rokonsagi koefficiensek kozott
szorosabb korrelacio figyelhetd meg, mint ha azt az egyes modszerekkel kiilon-
kiilon becstilnénk.

9. Megvizsgaltuk, hogy a fobb rokonsagi korokhoz nem sorolhatd beltenyésztett
torzsek a szlikitett torzsszortimentet feldolgozd dendrogramon mely rokonsagi
csoporthoz kapcsolodnak. Az igy kapott eredmények mind az 6t torzs esetében
megfeleltek a nemesitési tapasztalatoknak, miutan vagy a morfologiai jellegiik,
vagy a koraisaguk, vagy az egyéb torzsekkel valo kombinalodoképességiikrol

szerzett ismeretek alapjan a hozzajuk leginkabb hasonl6 torzsekhez kapcsolodtak.
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