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1 MUNKA ELŐZMÉNYEI, KITŰZÖTT CÉLOK 

 

A termesztett szőlő (Vitis vinifera L. subsp. vinifera) az egyik legrégebbi és legfontosabb 

kultúrnövényünk. A szőlő egyik legfontosabb minőségi tulajdonsága a bogyók színe. Ez sok 

esetben meghatározhatja egy-egy fajta felhasználási típusát is: bor, csemege, szőlőlé. Az 

évezredek során a mutációk, a természetes hibridizáció, majd a 19. századtól kezdve a tudatos 

nemesítési és szelekciós munka eredményeként számtalan színváltozat alakult ki: fekete, kék, 

piros, rózsaszín, szürke és fehér/zöld. A bogyók színét a héjban felhalmozódó antociánok 

mennyisége és minősége határozza meg. Az ezt meghatározó genetikai faktorok tágabb 

értelemben tehát fontos domesztikációs géneknek is tekinthetőek a feltételezett ős, a Vitis 

sylvestris GMEL.-ből történő háziasítás során.  

A szőlőfajok többségére és a Vitis vinifera L. fajták ősére jellemző fekete színből ezek a 

különböző színváltozatok az antocián bioszintézisben résztvevő gének és a működésüket 

szabályozó transzkripciós faktorok mutációi miatt alakultak ki. A fehér szín az UDP-glükóz: 

flavonoid 3-O-glükoziltranszferáz (UFGT) enzim génjének működését szabályozó két Myb 

transzkripciós faktor (VvMybA1, VvMybA2) funkcióvesztéses mutációjának 

eredményeképpen alakult ki, míg a színes változatok a VvMybA1 gén kódoló régiójában 

történő inszerciókra/deléciókra (INDEL), pontmutációkra, illetve kimérizmusra és az ebből 

adódó génexpressziós különbségekre vezethetők vissza. 

A GrapeGen06 EU projekt egyik fontos célkitűzése volt az európai őshonos fajták 

morfológiai és mikroszatellit markerekkel történő leírása, jellemzése, a szinonímák és 

homonímák kiszűrése. A SZIE Genetika és Biotechnológia Intézete ebben a projektben 

összesen 259 Magyarországon termesztett és nemesített fajta és klón, köztük 97 kárpát-

medencei fajta 12 mikroszatellit lókuszban történő jellemzését végezte el. A fajták között több 

olyan csoport (színvariáns) is van, melyek SSR allélmintázata megegyezik, így nem lehet 

egyedi mikroszatellit ujjlenyomattal jellemezni. 

 Mivel ezek a fajták, az ún. rügymutánsok (conculta) a bogyószínükben különböznek, így 

a köztük lévő genetikai különbségek az antocián-bioszintézisben résztvevő génekben és 

szabályozó régiókban keresendőek.  
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Az utóbbi évtizedekben az új fajták nemesítése során egyre nagyobb figyelmet fordítanak 

az Észak-Amerikában és Ázsiában őshonos szőlő fajokra, amelyek értékes rezisztencia-

források lehetnek a különböző biotikus és abiotikus stresszekkel szemben. Növekvő 

gazdasági jelentőségük ellenére a Vitis fajok evolúciója még nincsen teljesen tisztázva. A 

nemzetség filogenetikai, biogeográfiai és taxonómiai kutatásainak eredményei sokszor 

ellentmondásosak és sokan megkérdőjelezik a belőlük levont következtetéseket. 

Annak ellenére, hogy a szőlőfajok bogyószínében lényegesen kisebb variációk figyelhetők 

meg, mint a Vitis vinifera fajtáknál, az antocián bioszintézist szabályozó transzkripciós 

faktorok kódoló régiójában már több mutációt is azonosítottak. Feltételezésünk szerint a 

VvMybA transzkripciós faktorokat kódoló régiókkal szorosan kapcsolt nem kódoló DNS 

szakaszok „semleges mutációi” is alkalmasak lehetnek a Vitis fajok evolúciójának 

vizsgálatára. 

 

 

CÉLKITŰZÉSEK: 

 

Régi kárpát-medencei fajták VvMybA1 transzkripciós faktor gén allélösszetételének 

meghatározása és a felhasznált markerek alkalmazhatóságának bizonyítása. 

Különböző származású színvariánsok egyedi elkülönítése VvMybA1 és VvMybA2 

allélösszetételük meghatározásával. 

A különböző földrajzi eredetű szőlő fajok MybA1 és MybA2 génjeivel szorosan 

kapcsolt nem kódoló régióinak szekvencia-szintű összehasonlításával egy új filogenetikai 

kapcsolatrendszer felállítása a Vitis nemzetségen belül. A kapott eredményekből 

elkészített dendrogram szerkesztése és összehasonlítása a korábban publikált adatokkal.  
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2 ANYAG ÉS MÓDSZER 

 

2.1 Növényanyag 

 

A vizsgálatunkban felhasznált kárpát-medencei fajtákat a PTE Szőlészeti és Borászati 

Kutatóintézet génbankjából kaptuk. A többi európai fajták levélmintáit szintén a PTE Szőlészeti 

és Borászati Kutatóintézetből, valamint a Szent István Egyetem soroksári fajtagyűjteményéből 

kaptuk. A szőlőfajok a PTE Szőlészeti és Borászati Kutatóintézet génbankjából, a SZIE 

soroksári, a németországi geiweilerhofi és az INRA franciaországi montpellieri 

gyűjteményéből származtak. 

 

2.2 DNS kivonás 

 

A Magyarországról és Németországból származó fiatal levélmintákat a DNS kivonásig -

70°C-on tároltuk, Franciaországból vesszőket kaptunk, a DNS kivonása háncsból történt, 

minden esetben Qiagen DNeasy® Plant Mini Kit-el, a gyártó leírása alapján, majd a kinyert 

DNS mennyiségét és minőségét Nanodrop spektrofotométerrel ellenőriztük. 

 

2.3 A vizsgálatokban szereplő markerek és PCR körülmények 

 

A 118 kárpát-medencei fajta VvMybA1 allélösszetételének meghatározásához KOBAYASHI 

és munkatársai (2004) által leírt primereket alkalmaztuk. Azokban az esetekben amikor a 

VvMybA1 allélspecifikus primerekkel nem tudtunk a fenotípusnak megfelelő várt genotípust 

meghatározni, a 20D18CB9 CAPS markerrel vizsgáltuk a fajtákat, amelyet WALKER és 

munkatárai (2007) írtak le.  

A polimeráz láncreakciókat Bio-Rad iCycler készülékben (Bio-Rad) végeztük el, a 

VvMybA1 allélspecifikus vizsgálatban a touch-down PCR-t WTB-Taq polimeráz enzimet, míg 

a Vitis fajok esetében Phusion® High-Fidelity DNS polimeráz enzimet használtunk a gyártó 

leírásában megadott PCR körülményeket használva. 
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2.4 SNaPshot analízis és szekvenálás 

 

A SNaPshotTM (Applied Biosystems) analízist a VvMybA2 génben található 

VvMybA2R44/K980 (WALKER et al. 2007) és a VvMybA2C22 (CARRASCO et al. 2015) SNP 

polimorfizmust vizsgáltuk 43 kárpát-medencei és egyéb európai fajtákban. A SNaPshotTM SNP 

szekvenálást KEREKES és munkatársai (2015) alapján hajtottuk végre. 

A Vitis fajok filogenetikai vizsgálatát a VvMybA génekkel kapcsolt 20D18CB9 (WALKER et 

al. 2006) CAPS markerrel amplifikált PCR termék szekvenálásával végeztük el. A tisztított 

PCR termékeket pGEM-T Easy (Promega) vagy CloneJET1.2 (Thermo Scientific) klónozó 

vektorba ligáltuk. A minták szekvenálását ABI PRISM 310 Genetic Analyser (Applied 

Biosystems) készülékben végeztük el M13 univerzális vagy pJET1.2 primerekkel.  

A szekvenciák illesztéséhez a MEGA6 programot, míg az illesztések grafikai bemutatásához a 

BioEdit 7.2.5. programot használtuk. A filogenetikai fa elkészítéséhez Megalign (Lasergene) 

programot használtunk Clustal W algoritmus alapján, 1000-es bootstrap érték megadásával. 
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3 EREDMÉNYEK 

 

3.1 Kárpát-medencei fajták VvMybA1 allél polimorfizmusának meghatározása 

 

A régi kárpát-medencei fajták VvMybA1 allélösszetételének meghatározása során a 

VvMybA1 és a 20D18CB9 allélspecifikus primereket használtuk (KOBAYASHI et al. 2004, 

WALKER et al. 2006). 

A 118 kárpát-medencei fajtából 78 VvMybA1a/a genotípusú, tehát mindkét allélján kimutatható 

a Gret-1 inszerció, amely fehér fenotípus kialakulását eredményezi. Ez a 78 fajta tartalmazza 

azt a 4 fajtát is (‘Gohér piros’, ‘Rózsás leányka’, ‘Szeredi’, ‘Hamuszőlő’), amelyek színes 

bogyóval rendelkeznek ugyan, de ezt egyik általunk használt VvMybA1 marker rendszerrel nem 

sikerült kimutatni.  

A fajták közül 33 VvMybA1a/c allél kombinációt sikerült meghatározni, tehát egyik allélja 

funkcióképtelen a Gret-1 inszerció miatt, míg másik allélja a vad típusú funkcióképes allélt 

hordozza. 3 fajta (‘Ködös’, ‘Kék tihanyi’, ‘Tótika’) esetében a VvMybA1c Gret-1 inszerció 

nélküli vad típusú allélt sikerült kimutatni homozigóta formában. Végül 4 fajta esetében 

(‘Furmint piros’, ‘Kéknyelű piros’, ‘Lisztes piros’, ‘Muskotály piros’) a VvMybA1a/b 

genotípust különítettünk el, vagyis az egyik allélja hordozza a Gret-1 retrotranszpozont, a másik 

allélja viszont a Gret-1 kivágódását követően visszamaradt 3’LTR szekvenciájára utaló ‘b’ 

allélt sikerült kimutatni, amely a ‘c’ allélhoz hasonlóan szintén egy funkcióképes, színes 

fenotípust eredményező allél.  

A fajták jelentős része a bogyószínének megfelelő VvMybA1 allél összetételt tartalmazza, 

de a ‘Gohér piros’ (Rg), a ‘Hamuszőlő’ (G), a ‘Rózsás leányka’ (Rg) és a ‘Szeredi’ (Rg) 

esetében nem sikerült piros allélra specifikus fragmentumot kimutatni. Ez az eredmény arra 

utalhat, hogy a VvMybA transzkripciós faktor egy másik génje, vagy egy másik funkcióképes 

allélja alakítja ki a bogyószínt a fentebb említett 4 fajtában. 
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3.2 Szőlő rügymutánsok elkülönítése SNP polimorfizmus alapján 

 

Korábbi munkákban is vizsgálták már, és próbálták elkülöníteni az egyes fajtacsoportokba 

tartozó szőlő fajtákat SSR és a VvMybA1 transzkripciós faktor polimorfizmusa alapján (SZŐKE 

et al. 2012, BODOR & SZŐKE et al. 2014). Ezek közül azonban nem minden concultába tartozó 

fajtát sikerült elkülöníteni egymástól.  

A sikeres elkülönítés érdekében kezdtük meg a fajták SNP alapú vizsgálatát, amelyet a 

VvMybA2 transzkripciós faktort kódoló gén mutációja alapján határoztunk meg. VvMybA2 

transzkripciós faktor génjének kódoló szekvenciában történt pontmutációk miatt az antocián 

bioszintézis blokkolt.  

SNP polimorfizmus alapján sikerült elkülönítenünk a ‘Csiljaki belüj’ és ‘Csiljaki krasznüj’, 

valamint a ‘Huszajne belüj’ és a ‘Huszajne krasznüj’ fajtákat. A ‘Korinthusi fekete’ T/T 

allélokat, míg a ‘Korinthusi piros’ a K980 pozícióban T/G funkcióképes allélt is hordoz, így 

ezeket a fajtákat is sikerült elkülönítenünk. A ‘Piquepoul gris’ és a ‘Piquepoul noir’ esetében 

is sikerült különbséget tenni SNP polimorfizmus alapján. A ‘Bakator piros’ és a ‘Bakator 

tüdőszínű’szomatikus mutánsokat sem VvMybA1, sem VvMybA2 polimorfizmusuk alapján nem 

tudtuk elkülöníteni, így az eltérő szín pontos genetikai hátterét nem ismerjük. A ‘Gohér piros’ 

VvMybA2 polimorfizmusa alapján megkülönböztethető volt a fajtacsoportjának többi tagjától, 

viszont a ‘Gohér fehér’ és a ‘Gohér változó’ fajtákat nem sikerült SNP polimorfizmus alapján 

elkülöníteni egymástól. A ‘Bajor kék’ fajtát sikerült elkülöníteni a ‘Bajor szürke’ és 

‘feketefájú’-tól, de az előző fajtacsoporthoz hasonlóan ebben az esetben sem sikerült SNP 

polimorfizmust kimutatni a két fajta között. A ‘Barátcsuha’ két színvariánsa között sem tudtunk 

polimorfizmust kimutatni, hasonlóan az ‘Muskotály’- és az ‘Oportó’ fajtakörbe tartozó tagok 

között. A ‘Lisztes piros’ és a ‘Furmint piros’ fajtákat VvMybA1 alapján igen, de VvMybA2 

alapján nem tudtuk elkülöníteni a conculta többi tagjától, vagyis SNP vizsgálat alapján azonos 

allélmintázatot sikerült kimutatnunk. 

A VvMybA2 gén SNP polimorfizmusát vizsgálva a ‘Gohér piros’ (Rg) és a ‘Rózsás leányka’ 

(Rg) esetében két funkcióképes allélt mutattunk ki (K980: T/G, C22: T/G), ami lehetővé teszi 

a színanyag termelést. A ‘Hamuszőlő’ (G) esetében nem végeztünk SNP vizsgálatot. 

A ‘Szeredi’ (Rg) esetében az SNP polimorfizmus homozigóta mutáns allélt mutatott ki 

(K980: T/T, C22: T/T), tehát a VvMybA1 és VvMybA2 gének vizsgálata fehér bogyószín 

kialakulásának molekuláris hátterét igazolja.  



9 
 

Fenotípusos megjelenése alapján azonban egyértelmű, hogy zajlik antocián bioszintézis. 

Ezekben az esetekben további markerrendszerekkel való vizsgálatok jelenthetnek megoldást, 

hogy kimutathassuk a színanyag megjelenésének genetikai hátterét. 

Az SNP szekvenálási eredmények alapján megállapítható, hogy 25 fajta homozigóta a 

VvMybA2 gén K980 pozíciójában (24 T/T, 1 G/G), és 14 fajta heterozigóta (G/T). A C22 

polimorfizmusát vizsgálva 27 homozigóta (26 T/T, 1 G/G), és 12 heterozigóta (G/T) fajtát 

mutattunk ki. 
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3.3 Vitis fajok filogenetikai vizsgálata 

 

Munkánk során a VvMybA1 és VvMybA2 génekkel kapcsolt BAC könyvtár alapján tervezett 

(WALKER et al. 2007) 20D18CB9 marker szekvenciaszintű elemzésével egy új filogenetikai 

kapcsolatrendszert szerettünk volna felállítani a Vitis nemzetségben. Előzetes vizsgálataink 

alapján ez az egyébként CAPS marker már restrikciós emésztés nélkül, agaróz gélen is 

detektálható hosszpolimorfizmust mutatott a V. vinifera L. és a fajok között. Ezeknek az alapján 

úgy gondoltuk, hogy a 20D18CB9 marker alkalmas lehet a fajok elterjedési területük és 

származásuk alapján történő elkülönítésére. 

A vizsgálatainkban összesen 34 faj, 25 észak-amerikai, 8 ázsiai és a 2 eurázsiai faj szerepel. 

A PCR fragmentumok szekvenálása és a szekvenciák illesztése alapján a vizsgált 25 észak-

amerikai faj közül 15 ugyanabban a pozícióban egy 34 bp méretű deléciót hordoz. 

A V. californica ENGELM. és Muscadinia rotundifolia SMALL. a többitől eltérő helyen, 

tartalmaz egy 21, illetve egy 26 bp méretű deléciót a 20D18CB9 allélben. Az ázsiai- és eurázsiai 

fajok egyike sem tartalmazza ezt a deléciót, így külön csoportot képeznek. Az észak-amerikai 

fajok közül 7, a V. arizonica BENTH., a V. girdiana MUNSON., a V. tiliacea HEMSL., a V. longii 

PRINCE, a V. doaniana MUNSON., a V. rupestris SCHEELE és a V. solonis ENGELM. nem 

hordozzák ezt a deléciót, így a dendogramon ezek elkülönülnek a deléciót hordozó észak-

amerikai fajoktól. 
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1. ábra: A 20D18CB9 marker szekvenciájának illesztése alapján, Clustal W algoritmus 

alapján készített filogenetikai analízis az 50% < bootstrap-értékek feltüntetésével. Jelölések: 

 ázsiai fajok,  észak-amerikai fajok,  eurázsiai fajok, szürke keret: 

34 bp-os deléciót hordozó észak-amerikai fajok. 

 

 

 



12 
 

 

3.4 Új tudományos eredmények 

 

1. Meghatároztuk 118 kárpát-medencei fajta VvMybA1 génre (VvMybA1a, VvMybA1b, 

VvMybA1c) vonatkozó polimorfizmusát.  

 

2. Elsőként végeztük el a VvMybA2 lokuszban 41 fajta SNP szekvenálását, köztük kárpát-

medencei rügymutánsokét és más európai fajtákét.  

2/1. SNP polimorfizmus alapján elkülönített fajták: ‘Korinthusi piros’, ‘Piquepoul noir’, ‘Bajor 

kék’, ‘Gohér piros’, ‘Csiljaki krasznüj’, ‘Huszajne krasznüj’. 

2/2. SNP polimorfizmus alapján funkcióképes allél jelenlétét mutattuk ki a ‘Rózsás leányka’, 

‘Gohér piros’ és a ‘Csiljaki krasznüj’ fajtákban. 

 

3. Elsőként használtuk szőlőfajok filogenetikai elemzésére a bogyószínt meghatározó 

VvMybA1 és VvMybA2 transzkripciós faktorokat kódoló génekkel kapcsolt 20D18CB9 

markert.  

3/1. Ezek alapján egy új filogenetikai kapcsolatrendszert írtunk le a Vitis fajokban. 

3/2. Szekvenálási eredményeinkkel az észak-amerikai fajok között nagyobb mértékű 

polimorfizmust mutattunk ki, mint az ázsiai fajok esetében. A kapcsolt marker szekvencia 

elemzésével olyan 34 bp méretű deléciót találtunk, amely csak az észak-amerikai fajokra 

jellemző.  

3/3. A V. californica ENGELM. -ban és a M. rotundifolia SMALL. -ban olyan egyedi deléciókat 

találtunk, amelyek a későbbiekben fajspecifikus markerként is használhatóak. 
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4 KÖVETKEZTETÉSEK ÉS JAVASLATOK 

 

Korábbi munkáink során a VvMybA transzkripciós faktorokat kódoló génekre tervezett PCR 

alapú markerekkel sikeresen elkülönítettünk olyan őshonos rügymutánsokat, amelyek a 

bogyóhéj színében különböznek (BODOR & SZŐKE et al. 2014, KEREKES et al. 2015).  

Az egyes fajtacsoportokra kapott eredményekből származási kapcsolatokra is következtetni 

tudunk. Mivel a ‘Lisztes piros’, a ‘Furmint piros’ és a ‘Muskotály piros’ a VvMybA1b allélt 

tartalmazzák, ezek a fehér színváltozatból alakultak ki a Gret-1 retrotranszpozon 

kivágódásával. A muskotályos fajták közül a fekete színváltozatban kimutattuk az ősi 

retrotranszpozont nem tartalmazó VvMybA1c allélt, így ez tekinthető közülük a legrégebbinek.  

A ‘Ködös’ (N), ‘Kék tihanyi’ (N) és a ‘Tótika’ (N) régi kárpát-medencei fajták homozigóta 

formában hordozzák a VvMybA1c allélt. A VvMybA2 gén SNP polimorfizmusának vizsgálata 

még nem történt meg, amelyből megbízhatóbb következtetést tudnánk levonni a fajták ősi 

jellegéről, mindenesetre az, hogy homozigóta formában hordozzák a VvMybA1c allélt 

mindenképp ősi jellegre enged következtetni, hiszen a Gret-1 retrotranszpozon inszerciója 

később történt meg. Ezt az evolúciós eseményt a V. vinifera L. fajtákban mutatták ki a többi 

fajtól való elválás után. 

A vizsgált fajták jelentős része a bogyószínének megfelelő VvMybA1 allél összetételt 

tartalmazza, de a ‘Gohér piros’ (Rg), a ‘Hamuszőlő’ (G), a ‘Rózsás leányka’ (Rg) és a ‘Szeredi’ 

(Rg) esetében nem sikerült funkcióképes VvMybA1 allélt kimutatni. Ez az eredmény arra is 

utalhat, hogy a VvMybA2 transzkripciós faktor génjének egy funkcióképes allélja alakítja ki a 

bogyószínt.  

A ‘Szeredi’ (Rg) esetében az SNP polimorfizmus homozigóta mutáns allélt mutatott ki 

(K980: T/T, C22: T/T), tehát a VvMybA1 és VvMybA2 gének vizsgálata fehér bogyószín 

kialakulásának molekuláris hátterét igazolja. Fenotípusos megjelenése alapján azonban 

egyértelmű, hogy zajlik antocián bioszintézis. Ezekben az esetekben további 

markerrendszerekkel való vizsgálatok jelenthetnek megoldást, hogy kimutathassuk a színanyag 

megjelenésének genetikai hátterét. 

Az észak-amerikai és ázsiai szőlő fajok többségének bogyója fekete vagy sötétkék színű, 

amely az antocián bioszintézist szabályozó Myb transzkripciós faktor gének nagyfokú 

konzerváltságára utalhatnak (PÉROS et al. 2015).  
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Ennek ellenére, munkánk során a VvMybA génekkel kapcsolt 20D18CB9 markerrel már 

agaróz gélen is detektálható hosszpolimorfizmust figyeltünk meg a fajok között. 

Szekvenciaszintű elemzéseink alapján egyes észak-amerikai és az ázsiai fajok között 

különbséget találtunk egy 34 bp méretű deléció, és több pontmutáció formájában. Azok az 

észak-amerikai fajok, amelyek nem hordozzák ezt a deléciót, az ázsiai fajokkal mutatnak 

szorosabb rokonsági kapcsolatot. Ez az eredmény a szőlő fajok terjedésével magyarázható, 

amely alátámasztja DONOGHUE et al. (2001) feltételezését, miszerint a szőlő Ázsiából a Bering 

szoroson keresztül jutott át az Újvilágba. 
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