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OSSZEFOGLALAS

Gorogdinnye (Citrullus lanatus) magleletekbél (13. sz,
Debrecen; 15. sz. Buda; 18. sz. Pannonhalma) DNS-izoldldst,
molekularis (nSSR — nuclear simple sequence repeat; cpDNS —
kloroplasztisz DNS) elemzést és fenotipusos fajtarekonstrukciot
végeztiink 44 mai fajtaval valo dsszehasonlitasban. Az elemzésben
47 primer-part teszteltiink, ebbdl 26 primer-par bizonyult
hatékonynak a mai fajtakban, amelyek koziil csak 16 volt aktiv a
kozépkori mintaban. Az aktiv primerek alkalmazdasaval szekvencia
elemzést végeztiink a (CT)6.30 nSSR lokuszon, és a clp-12 cpDNS
lokuszon. Megallapitottuk, hogy a kozépkori mintaban még
megtalalhato (CT); szakasz a mai fajtaban mar delécioval kiesett
az elmult 600 év soran. Tovabba a cpDNS trnV (Jarret et al.,
1997) lokuszan (tRNS-Valin; 299 bp) két szubsztituciot
azonositottunk (102.196 és a 102.201 nt.-ben). A (CT)z5.30 nSSR
lokusz (196 bp) 122-130 bp szakaszan egy tovabbi (CT), inverziot
is azonositottunk, amely (CT)s39 egyszerti mikroszatellita
lokuszbol kialakulo (CT),-C-(TC)5-T-(CT)s
mikroszatellita sziiletését igazolja. Vizsgalataink sordn egy uj

osszetett

retrotranszpozont (Cila-1) azonositottunk. A kézépkori minta
fajtarekonstrukciojahoz elkészitettiik a 44 mai fajta morfologiai
dendrogramjat 25 fenotipusos bélyeg alapjan.

Kulcsszavak: mikroszatellitek, gorogdinnye, LTR-
retrotranszpozon, szekvenciaelemzés
SUMMARY

The evolution of water melon (Citrullus lanatus)

microsatellites from the 15" century (Debrecen); 13" (Buda); and
18th century, (Pannonhalma) were analyzed. Microsatellite (nSSR,
nuclear simple sequence repeat) and cpDNA profiles of the aDNA
(ancient DNA) of seed remains were compared to modern water
melon cultivars and landraces. Sixteen primer pairs were applied.
Sequence analysis at the (CT),s and cpDNA trnV loci revealed a
(CT); and Adenin deletions, respectively, form the current water
melon cultivar compared to the medieval sample. Cila-1), a new
LTR retrotansposon has been described. For morphological
reconstruction, a dendrogram produced by SPSS11 based on the
presence versus absence of 24 phenotypic characters were also
analyzed.

watermelon, LTR-

Keywords: microsatellites,

retrotransposon, sequence alignment

BEVEZETES

A gorogdinnye (Citrullus lanatus; 2n=2x=22;
4.25-4.54x10° bp; 0.42 pg DNS) (Arumuganathan és
Earle, 1991; Kihara, 1951) a rendkiviil monotipikus
Citrullus nemzetség tagja, melynek tobbi faja kozeli
morfologiai rokonsagban all a Citrullus colocynthis,
Citrullus ecirrhosus, Citrullus rehmii vadfajokkal. A
gordogdinnye  evoluciés  kutatdsanak  kiemelt
jelentéségét az adja, hogy két alfaja, a Citrullus
lanatus var. lanatus és a Citrullus lanatus var.
citroides maig fennmaradt parhuzamos evolucidjuk
soran. Elsddleges géncentruma az Abessziniai
Ovezet, illetve tropusi  Afrika, masodlagos
géncentruma Kina, Belsé-Azsia és India (Vavilov,
1951). Nagyfokil morfologiai variabilitasat a héj-, a
huis-, és a mag szine és formaja adja. Termesztésbe
vonasa i.e. 2000 évvel ezel6tt kezdddhetett, ahogy
ezt az Egyiptomi falfestmények ¢s magleletek
igazoljak (Zhang és Jiang, 1990; Zamir et al., 1984).
Eurépaban csak a kozépkor hajnalan valt ismertté
balkani kozvetitéssel.

Reégészeti leletek. A magyarorszagi kozépkori
magleletek szerint a gordgdinnye (Citrullus lanatus)
és a sargadinnye (Cucumis melo) kiilonosen kedvelt
konyhakerti névények voltak (Hartyanyi és Novaki,
1975). A 15. szazad elején irodott Besztercei-
szoszedet emliti eldszor név szerint: ,,gereg dyne”. A
16. szazadig még nem valt el a gérogdinnye neve az
uborkaétol, tovabba  csak  ezutan  kezdték
megkiilonboztetni a két dinnyét (gordgdinnye —
sargadinnye) egymastol. Szikszai Fabriczius Balazs
Nomenclaturajaban (1591) is igy szerepel. Igen
jelentds volt a dinnyetermesztés a kdzépkori magyar
kiralysag tertiletén. Lippay Janos (1664) talan erre
utal, amikor megemliti, hogy 1. Albert kiralyunk
1439-ben a mértékteleniil sok elfogyasztott dinnye
miatt lelte halalat. A kozépkori Magyarorszagon
termesztett gorogdinnyék tobbnyire sdrgabeliick
voltak (Gyulai F. vizsgalati eredménye) egészen a 18.
szdzadig, a pirosbéli fajtak csak a torok uralom
megsziinése utan kezdtek terjedni. Viszont a piros
bélii fajtdk mar a 16. szazadi Italiaban kozkedveltek
lehetettek, ahogy ezt Cavaraggio (Still life with fruit
on a Stone Ledge and carafe of white wine;
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és Still life with melon, watermelon, pomegranate,
grape and other fruits, Pensionaute del Saraceni,
1603) festményei igazoljak {J. Janick,
www.hort.purdue.edu; Szabo et al., 2005b).

Az LTR retrotranszpozonok, hasonléan a
retrovirusokhoz, a gazdasejt aktualis tRNS
allomanyat hasznaljak szaporasi ciklusuk els6
lépéséhez az RNS szal szintéziséhez, amely
kozvetleniil az 5’LTR szakasz 3’ végén kezdddik 1-3
nt-ot kdvetéen a PBS szekvencidval. Ez a szekvencia
altalaban 18 bp hossza, PBS (primer kapcsolod hely,
primer binding site). Az evollcid soran a legnagyobb
mennyiségben el6forduld tRNS és a mt-tRNS-t
felhasznald retroelemek szaporodtak fel legnagyobb
szamban a genomokban (Neuvéglise et al., 2002). A
met-tRNS 3°-végi, amindsav kotd tripletje CCA,
melynek komplementer szekvencidja a PBS-ben
GGT. A tervezett PBS-specifikus primereink 3’-vége
ezért minden esetben a CCA volt (Kalendar és
Schulman, 2006).

ANYAG ES MODSZER

Novénymintak feltarasa: A kodzépkori debreceni
magok a volt Kdlcsey Miivelodési Kozpont teriiletén
feltart, mig a 15. szazadi budai magok a budai kiralyi
véar (Arpad Hazi IV. Béla Kiraly, 1243) Zsigmond-
kori szarnyanak 4satasai soran feltart kutak
novényleleteibél szarmaznak (Nyékhelyi, 2003). A
18. szazadi Pannonhalmi lelet botanikai gyiijtemény
anyaga (Mez6gazdasagi Muzeum, Budapest). A
feltarasok soran a kutakbol hideg, nedves allapotban
elokeriilt magvakat flotadlasos moédszerrel dolgoztuk
fel 0.5-, 1.0-, 2.0- és 4.0 mm lyukbdségl
szitasorozaton, az esetleges mai
ndvénymaradvanyokkal valo keveredés elkeriilésére,
zart laboratoriumi koriilmények kozott (2006-ban). A
flotalt magvak tarolasa -20 °C-on tortént. A régészeti

kormeghatarozas alapjan a mintdk eredetét a
15. szazad, illetve a 18. szazad els6 felére
azonositottuk.

Magbiologiai-feldolgozas: A magbioldgiai
feldolgozasra  elvéalasztott mintdkat infravoros

fényben szaritottuk (15 W), és hataroztuk meg
Schermann hatarozokulcs alapjan  (Schermann,
1966).

Osszehasonlité mai fajtik: A régészeti mintak
fajtakori besorolasdhoz és fenotipus
rekonstrukcidjdhoz 5 magyar, 9 kiilfoldi és 30 db
tajfajtat vizsgaltunk meg kisparcellas kisérletben (5-5
novény/fajta), harom  ismétlésben felnevelve
(1. tablazat). A morfoldgiai felvételezést 25 bélyeg
(Agrobotanikai  Kozpont, Tapidszele) alapjan
végeztiik el (OMMI, 2004) (2. tablazat).

DNS-izolalds: A genomikus DNS kivonasahoz
CTAB extrakcios eljarason alapuld (Bernatzky és
Taksley, 1986) modszert hasznaltunk. Ezen modszert
kiegészitettiik NaCl a poliszacharid, illetve PVP

(Polyvinylpyrrolidone) (Hanania et al, 2004)
hozzaadasaval a polifenol (Lodhi et al., 1994) szint
csokkentése érdekében. A fenol oxidaciojanak
(Loomis, 1974) megakadalyozasa céljabol Sodium-
biszulfatot hasznaltunk. 0.1 g magot poritottunk
cseppfolyds  nitrogénben,  majd 1000l
Homogenizacidos pufferben (1M hexilene-glycol,
10 mM Tris (pH 7.5), 10 mM MgCl,, 0.5% triton,
5 mM B-mercaptoethanol) szuszpendaltuk. A
mintdkat 10000g 10 percig 4°C-on centrifugaltuk,
majd a fels6 fazis eltavolitasa utan 1000 pl Moso
puffert adtunk hozza (0.5 M hexilene glycol, 10m
Tris (pH 7.5), 10 mM MgCl,, 0.5% triton, 5 mM
B-mercaptoethanol), majd centrifugaltuk (10 perc
4°C-on 10000g). Eltavolitottuk a feluszd réteget. A
mintdkhoz 1000 pl Extrakcids puffert (0.35 M
sorbitol, 0.1 M Tris, SmM EDTA, 4% sodium
biszulfat) + 1000 pl Lizis puffert (0.2 M Tris, 2%
CTAB, 50mM EDTA, 4M NaCl, 1% PVP) és 4 pul
Sarcosilt adtunk. Ezutdn 30 percig 65°C-on
inkubaltuk, majd ezt kovetden azonos mennyiségii
kloroform-izoamilalkoholt adtunk hozza.
Centrifugalas (20 perc 4°C-on 10000g) utén a feluszo
tiszta réteget uj Eppendorf csévekbe pipettaztuk,
majd 500 pl Izopropanollal mostuk. 10 perc 10000g
4°C centrifuga, ezutan 80%-os Ethanollal mosas, és
4 upl RN-4z kezelés. Az izolalt DNS mindségét
0.8%-o0s agardz gélen EtBr-os festéssel ellendriztiik,
majd a pontos DNS koncentraciét a NanoDrop ND-
1000 UV-Vis spectrofotometerrel  (NanoDrop
Technologies, Delaware, USA BioScience,
Budapest) mértiik meg (Gyulai et al., 2006).

cpDNA  elemzés: A kloroplasztisz DNS
elemzéséhez a trnV lokuszt vizsgaltuk [tRNA-Val
(GAQ)] 297 bp (cpval3P2) (102509-102805) 5'-AGT
TCG AGC CTG ATT ATC CC-3'; valamint a 16S
rRNA (cpl6S5P1) 5'-GCA TGC CGC CAG CGT
TCA TC-3' primerekkel (Al-Janabi, 1994).

SSR-elemzés  (sdrgadinnye és  gordgdinnye
specifikus primerek): A sargadinnye specifikus
primer vizsgalatok soran 47 mikroszatellita primer-
parbol 16 bizonyult hatékonynak (3. tablazaf). A
PCR reakciot 25 pl végtérfogatban végeztiik el 10-50
ng templat DNS, 10-20 pM primer, Ix-es
koncentracioju PCR puffer (S0 mM KCI, 10 mM
TRIS-HCI pH 8.3, 1.5 mM MgCl,, 0.001% zselatin)
1-2 mM MgCl,, 0.4 mM dNTP és 1 egység Taq
polimeraz (Sigma) felhasznalasaval. A
reakciokoriilmények koziil a ciklusidoket ¢és a
hémérsékletet a kovetkezéképpen moddositottuk:
2 perc 95°C, majd 5% ismétlédéen: 10 mp 95°C,
30 mp 65*%°C, 1 perc 72°C, majd 35x% ismétlédden:
10 mp 95°C, 30 mp 55°C, 1 perc 72°C, végiil 5 perc
72°C (*-Touch down 65°C-55°C). A
reakcidtermékek szeparalasat horizontalis (1.5%)
agar6z gélen végeztik EtBr-os festést alkalmazva
(60 W, 1 ora). Majd a pontos allél azonositast ALF
express, lézer fluorométerrel végeztik el (Gyulai
et al., 2006).
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1. tablazat

A vizsgalt dinnye fajok, fajtak és tajfajtak (1-44) eredete és kddszama: sartok (1-3) (Citrullus colocynrthis), takarmanydinnye (4-6)

(C. lanatus citroides) és gorégdinnye (7-44) (C. lanatus lanatus)

# Fajtanév(l) Latin név(2) Kaéd (Tapioszele)(3)
1 Finn 168 Citrullus colocynthis RCAT036168
2 Belga 172 Citrullus colocynthis RCAT036172
3 Portugal 547 Citrullus colocynthis RCATO035547
4 Szeged 099 Citrullus lanatus citroides RCAT036099
5 Roman 235 Citrullus lanatus citroides RCAT035235
6 Ujszilvas 816 Citrullus lanatus citroides RCATO055816
7 Bacsbokod 917 Citrullus . lanatus RCAT035917
8 Napsugar 257 Citrullus . lanatus 00257/05

9 Sandorfalva 105 Citrullus . lanatus RCAT036105
10 Dévavanya 101 Citrullus 1. lanatus 5101/02

11 Szentesi sugarhasu 260 Citrullus 1. lanatus 00260/05
12 Belij dinij 152 Citrullus 1. lanatus RCATO036152
13 Rackeve 812 Citrullus . lanatus RCATO055812
14 Csardaszallas 113 Citrullus . lanatus RCATO035113
15 Tura 389 Citrullus l. lanatus RCAT035389
16 Biri 114 Citrullus I. lanatus RCATO035114
17 Klondike R7 096 Citrullus I. lanatus RCAT036096
18 Charleston gray 263 Citrullus 1. lanatus 00263/05
19 Taktaharkany 790 Citrullus . lanatus RCAT034790
20 Tuarkeve 112 Citrullus . lanatus RCATO035112
21 Ukrainskij 545 149 Citrullus [. lanatus RCATO036149
22 Szirma 782 Citrullus I. lanatus RCAT034782
23 Marsowszky 256 Citrullus . lanatus 00256/05
24 Haromfa 754 Citrullus . lanatus RCAT034754
25 Debrecen 111 Citrullus . lanatus RCATO035111
26 Sibiriak 098 Citrullus . lanatus RCAT036098
27 Nagyecsed 775 Citrullus [. lanatus RCATO034775
28 Nagykallo 785 Citrullus 1. lanatus RCAT034785
29 Hevesi 258 Citrullus I. lanatus 00258/05
30 Nagyvarad 767 Citrullus 1. lanatus RCATO034767
31 Nyirbator 155 Citrullus . lanatus RCATO035155
32 Oros 862 Citrullus . lanatus RCAT035862
33 Rakoczifalva 145 Citrullus l. lanatus RCATO035145
34 Komord 762 Citrullus I. lanatus RCAT034762
35 Nyiregyhéaza 778 Citrullus . lanatus RCAT034778
36 Kecskeméti voroshusu 259 Citrullus 1. lanatus 00259/05
37 Ik 236 Citrullus . lanatus RCAT035236
38 Pusztadobos 146 Citrullus I. lanatus RCAT035146
39 Gyongyos 969 Citrullus [. lanatus RCAT034969
40 Crimson sweet 262 Citrullus 1. lanatus 00262/05
41 Kibéd 172 Citrullus I. lanatus 5172./02
42 Sugar baby /Génbanki 261 Citrullus 1. lanatus 00261/05
43 Lip6t 970 Citrullus . lanatus RCAT034970
44 Korai kincs 255 Citrullus . lanatus 00255/05

Table 1: List of watermelon entries studied: colocynth (syn.: bitter apple) (1-3) (Citrullus colocynrthis), citron melon (syn.: tsamma) (4-
6) (C. lanatus citroides) and watermelon (7-44) (C. lanatus lanatus) samples
Cultivar names(1), Latin names(2), Accession #(3)
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2. tablazat

A mai gérogdinnye (Citrullus) fajok és fajtak morfoldgiai jellemzéséhez alkalmazott 25 fenotipusos bélyeg (OMMI és ABI Tapi6szele)

és digitalizalt stlyozott értékei

—_

. Novény-fejlodési erély
3 gyenge
5 kozepes
7 erds
2. Szar-féinda hossza
1 nagyon rovid
3 rovid
5 kozepes
7 hosszl
9 nagyon hosszu
3. Szar-sz0rozottség
3 gyenge
5 kozepes
7 erés
4. Levéllemez-alak
3 keskeny
5 kozepes
7 széles
5. Levél-szin
1 sarga
3 zo6ld
5 s6tétzold
7 sziirkészold
9 galambsziirke
6. Levél-hossz
1 nagyon apro
3 apro
5 kozepes
7 nagy
9 nagyon nagy
7. Levél-szeldeltség
1 nincs
2 nagyon gyenge
3 gyenge
5 kozepes
7 erds
9 nagyon erds
8. Levél-lebeny
3 keskeny
5 kozepes
7 széles
9. Virag szirom-méret
3 apro
5 kozepes
7 nagy
10. Virag sziromlevél-alak
3 kerek széles
5 kerek keskeny
7 kihegyesedd

11. Terméskezdemény-alak
3 gémbolyl
5 ovalis
7 hengeres
12. Terméskezdemény szOrozottség
1 nagyon ritka
3 ritka
5 sttt
7 nemezes
9 tovises
13. Termés-alak
1 lapitott
2 gombolyti
3 tompa elliptikus
5 ovalis
6 korte-alak
7 hengeres
14. Termés-felszin
3 sima
5 barazdalt
7 érszerli kidudorodasok
9 egyenetlen,
15. Termés-h¢j szine
1 fehéres
2 sargas
3 krém
4 szalmasarga
5 narancs
6 vilagoszold
7 zold
8 sotétzold
9 feketészold
16. Termés-h¢éj rajzolat
1 nincs
2 van
17. Termés-héj rajzolat tipus
1 halozatos
2 halos csikok
3 fonalas csikok
4 marvanyozott
5 keskeny tovis-alaku csikok
6 széles tovis-alaku csikok
7 fiizérszerii csikok
8 széles elmosodo csikok
9 mozaikos
19. Termés-hé;j szilardsag
3 nem szilard
5 kozép szilard
7 szilard

20. Termés-hus szin

1 fehér

2 citromsarga

3 aranysarga

4 halvany rézsaszin
5 rézsaszin

6 narancssarga

7 skarlatvoros

8 karminpiros

9 malnaszini

21. Hus-konzisztencia

1 szemcsés

2 zsenge, lagy
3 nyalkas

4 durva

5 telt, kemény
6 kemény

7 vattaszer(

22. His-levesség

3 szaraz

5 kevésnedvii
7 nedvduas

9 nagyon leves

23. Hus-iz

1 keserti

3 iztelen

5 gyengén édes
7 édes

9 nagyon édes

24. Mag-szin

1 fehér

2 krém

3 sziirke

4 dohanyszinii
5 vilagosbarna
6 olajzold

7 barna

8 piros

9 fekete

25. Brési csoport

1 korai nap
3 kozépkorai
5 kozépérésii
7 kozépkései
9 kései

Table 2: List of of the morphological characters of watermelon (Citrullus) according to the combined standards of Descriptor Lists of
ABI (AgroBotanical Institute, Tapioszele, Hungary) and the National Institute for Quality Control (OMMI, Budapest, Hungary)
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3. tablazat

Az alkalmazott (1-9) sargadinnye- (Katzir et al., 1996; Danin-Poleg et al., 2001);
és (10-16) gorogdinnye-specifikus (Jarret et al., 1997), valamint a (17) cpDNS (Al-Janabi et al., 1994) primerek adatai

# Lokusz(1) primer-par szekvenciak(2) ismétlédod szekvencia(3)
t tgtccatttcteget
1. CmCT44 caactglecatficieacts (CT), TGTT(CT);
ccgtaaagacgaaaaccettc
ttat, t tett
2. CSTAO50 gaatlaigeagaiogelc (TA)(TTC):G(TA)TG(TA),
caagaagatcaaatgatagc
tt; tttcttt t
3. CmTC51 atteggetiictiigagetea (CT):GA(TC)s(CT)s
ccatgtctaaaaactcatgtgg
tttaggtgt ttggt,
4. CMCTI126 clilagslgteagalestes (CT),
gcacatcattggagtaactcg
tattcat t
s CmTCI58 cceccatattcatcaaaac (TO)(ATT)s
tcagctcacttttccattca
tcattggatgt, ttct
6. CmTC 168 atcafiggatgteggatictc (TC)
acagatggatgaaaccttagg
7 CMACC 146 caaccaccgactactaagtc (ACO),
cgaccaaacccatccgataa
g CmCT 170 b attgcccaactaaactaaacc (CT)s
cacaacacaatatcatccttg
ttctccatgtttggattcttt
9. CSLHCPA clecatgtiggatic (GA),
accacaaataataattcaaca
0. C11-06 caccctectccagttgteattcg T
aaggtcagcaaageggeatagg
ttt, ttgct
11. Cl1-12 gectiigaaagagagligeics (GA)1s
gegegtcecctttttacca
t: tat:
12, Cl1-20 cgegegtgaggaccetata (CT)us
aaccgcctcaatcaattget
tcgetgetgttatts
13. cl1-21 accctogoigeighatica (ATT)10o(CT)1o
tgtcccaccceaacatttcatt
tt;
14. C12-23 gaggeggaggagiigagag (CT)s
acaaaacaacgaaacccatage
ttetgetcagtttettcctaat
15. Cl2-61 clecteagtiicticctaa (CT)s
catcttcaaaaaaaggctaag
tttttcttctgatttgact,
16. C12-140 ctittictictatitgacies (GA)
actgtttatcccgacttcacta
agttcgagcectgattatcce
17. Clp12 gatgaacgcetggeggceatge

Table 3: Sequence data of simple sequence repeat primers (SSR) primer data according to (1-9) Katzir et al. (1996), Danin-Poleg et al.
(2001), (10-16) and Jarret et al. (1997), and (17) cpDNA primer sequence (Al-Janabi et al., 1994)

Loci(1), Primer sequences(2), Core sequences(3)

Szekvenciaelemzés. Az SSR  fragmentumokat
automata fluoreszcens DNS szekvenatorral (ABI
PRISM 3100 Genetic Analyzer) elemeztiik, mindkét
iranyban elvégezve a szekvenalast. A szekvenciakat
ChromasPro (version 1.11) programmal illesztettiik
(Technelysium Pty Ltd, Tewantin, Queensland,
Ausztralia). A szekvencidk 6sszehasonlitasat Bioedit
programmal  készitettik  (BioEdit  Sequence
Alignment Editor, North Carolina State University,
Raleigh, North Carolina, USA). Az ellenérzésekben a
GCG-10 (Genetics Computer Group, Oxford
Molecular Group Inc., Madison, Wisconsin, USA;
Wisconsin ~ Package, Version 10.3) szoftvert
alkalmaztuk. A BLAST (Basic Local Alignment
Search Tool) analizishez az NCBI (National Center
for Biotechnology Information, Bethesda, Maryland,
USA) programot alkalmaztuk.

LTR retrotranszpozon izolalds. Osszesen 51 PBS
primert teszteltink, melybdl mindegyik mutatott
amplifikaciot. A fragmentumoknak azonban csak
kozel a fele szarmazik PBS-komplementer
szekvenciakbol, a tobbi fragmentum a genomban
statisztikusan el6fordulo egyéb szekvencia. Ez a
technika is alkalmas volt nagy érzé¢kenységii genom
Osszehasonlitdsra, melyet elvégeztink a mai
gorogdinnye fajtdkon és a régészeti leletek DNS
mintaiban is, és leirtuk a gorogdinnye elsd
retroelemét (CiLa-1).

EREDMENYEK ES ERTEKELES

A mai fajtak morfologiai elemzése — Morfologiai
dendrogramm (SPSS 11.0 programmal).
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Az elemzés soran a kapott matrix alapjan paronként
Osszehasonlitva a Jaccard (1908) indexeket
meghataroztuk a fajtdk genetikai  hasonlosagi
koefficiensét, és megrajzoltuk az Osszehasonlitd
dendrogrammot (Szabo et al., 2005a, b).

A gordgdinnye fajtatipusokba torténd besorolasat
megneheziti a rendkiviili szin- és formagazdagsag a

termés héj, terméshus ¢&s
(1. abra).

A felvételezett adatok alapjan a 44 vizsgalt
gorogdinnyefajta és tajfajta elkiilonithetd volt a
Citrullus lanatus és a Citrullus colocynthis elterjedt

f6 tipusok szerint (2. abra).

a mag tekintetében

1. dbra: A vizsgalt mai Citrullus fajok és fajtak (1-44) terméshéj, -hls és mag tipusa (szines méretskala: 25 cm)
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Figure 1: Comparative analysis of rind, flesh and seed types of Citrullus samples studied (color scale bars indicate 25 cm)

1b. dbra: A vizsgalt régészeti gorogdinnye (Citrullus 1. lanatus) 13. sz. (Debrecen), 15. sz. (Budapest); és takarmanydinnye
(Citrullus 1. citroides) 18. sz. (Pannonhalma) magok morfolégiaja (mérce 1 cm)

o\"
[ J
g

XK AR &)

Figure 1b: Seed morphology (groups and individuals) of ancient seeds (Citrullus I. lanatus) from 13th cent. (Debrecen); 15th cent.

(Budapest) and 18th cent. (Citrullus I. citroides) (Pannonhalma)

130



AGRARTUDOMANYI KOZLEMENYEK, 2007/27.

2. abra: Morfol6giai dendrogram a mai gérégdinnye (Citrullus) fajok és fajtak (1-44) rokonsagi kapcsolatainak meghatarozasara
(Id. 1. tAblazat)
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Figure 2: Cluster analysis of watermelon (Citrullus) species, cultivars and landraces studied (1 to 44) (listed in Table 1)

DNS izolalas. A kozépkori mintakbol kis
mennyiségli, toredezett, de PCR amlifikaciéra
alkalmas DNS-t sikeriilt izolalni, a mai fajtakbol
nagy mennyiségli, j6 abszorbcios értékeket mutato,
kompakt DNS-t vontunk ki.

Molekularis  elemzés. A  genom  elemzés
széleskorben alkalmazott teriilete a kodominansan
0rokl6dé mikroszatellita lokuszok (SSR) szekvencia
elemzése (Gyulai et al., 2006; Lagler et al., 2005;

Szabé et al, 2005a). A genom mikroszatellita
szakaszaiban az ismétlodo belsé szekvencia 1-5 nt
hosszisag mono- (A)n, di- (AT), tri- (ATC)n, tetra
(AGTC)n és pentamer (AGTCT)n felépitést. Ezek az
alapszekvencidk 10-80 egymasutani kopiaszammal
(tandemszam), megkozelitben 100 bp  végsd
hosszusagban fordulnak eld6 a genomban egy
fajspecifikus (Roder et al., 1998; Danin-Poleg et al.,
2001) 18-28 bp hosszsagu 5’ és 3’ irdnybol is lezarod
hatarold szekvenciaval (Lagercrantz et al., 1993).
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A mikroszatellitdk  szekvencidjuk alapjan  két Megallapitottuk, hogy a gorogdinnye
csoportra kiilonithetdk, az egyszerti (perfect) SSR-ok, mikroevolicidja soran a (CT)y nSSR lokuszon (196
pl. (ATG)yp; és az Osszetett (imperfect) SSR-ok, bp) egy (CT); (114-119 nt)-, a cpDNS trnV-es (Jarret
melynek  két tipusa, a  megszakitott, pl. et al., 1997) lokuszan (tRNS-Valin; 299 bp), pedig
(AT);(CACA(AT)g, és az Osszetett (compound) SSR, két szubsztitaciét azonositottunk (102.198 és a
pl.  (AT)o(CA);p. A mikroszatellita szakaszok 102.209 nt.-ben) (5. dbra). A mikroszatellita

gyakorisaga eltér a névényekben ¢és az allatokban. A szekvenciak  evolicidja nem  csak  indel
ndvényi genomban Otszor kevesebb SSR talalhato, valtozasokkal, = hanem az  egyszeri  SSR
mint az allatokban, pl. egy kozel 20 bp hosszi SSR, szekvencidkbol kialakulé 0Osszetett SSR-okkal is
amely az emberi genomban 6 Kbp-ként fordul eld, a nyomon kovethetd (Messier et al., 1996; Kutil és

Brassica fajokban csak 19 Kbp-ként talalhato Williams, 2001; Orti et al., 1997; Taylor et al., 1999;
(Lagercrantz et al, 1993). A ndvényi genom Toth et al., 2000). Vizsgalatainkban a (CT),4.30 nSSR
legelterjedtebb dinukleotid SSR szekvenciaja az lokusz (196 bp) 122-130 bp szakaszan egy (CT),
AA/TT motivum, ennél kevesebbszer fordul el6 az inverziot is azonositottunk, amely altal a (CT)y.30
AT/TA és CT/GA motivum. Ez a harom dinukleotid- egyszerti mikroszatellita lokuszbol kialakuld (CT),s-
SSR (atlag 1-6-szoros ismétlddéssel) teheti ki az C-(TC);-T-(CT)s 0Osszetett mikroszatellita sziiletését
Osszes novényi SSR-ok kozel 75%-4t (Lagercrantz et detektaltuk. Eredményeink igazoljak, tovabba, hogy

al., 1993). a sejtmagi mikroszatellita allélek polimorfizmusa

Vizsgalatainkban két sejtmagi nSSR lokusz (3. mindig egy teljes SSR alapszekvencia, egyszeres
abra) ¢és egy cpDNS lokusz (4. abra) teljes vagy tObbszords, kiesésébol illetve beépiilésébol
szekvencia elemzését végeztik a 13. szdzadi (indel) adoédik, és sohasem a lezar6 szakaszok

debreceni és 15. szadzadi Buda, a 18. szazadi mutéciojabol (Gyulai et al., 2006; Weber és Wong,
pannonhalmi, valamint mai gérégdinnye fajtakban. 1993; Lagler et al., 2006; Lagler, 2008).

3. abra: Szekvencia elemzés a (CT)zs.30 NSSR (Cl 1-20) dinukleotid mikroszatellita lokuszon (190 bp) a kézépkori és a mai
gorogdinnye (Citrullus lanatus) fajtdkban, a primer-par megjel6lésével

Rackeve ( 13.) CGCGCGTGAGGACCCTATAGACTCTTCTGGTTCCTTCTTCCCTCCGAAGCGTGCCTTCTTTCTTCTCATTAGTAGCCTCCGCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
B o= S (e = T
L8 L =0 E] T G S T
L E= W gt 11 = Y (2 S
NSV T8 gl o - oo T ol G T
LEPOT ( 43. ) e
A 0] 0§ ol T o =
= =1V -
18.sz. Pannonhalma ... ... e eeeeeeaeanee e aeeaaaeaa s

110 120 130 140 150 160 170 180 190
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Rackeve ( 13.) TCTCTCTCTCTCTCT------ CCTCTCTCTTCTCTCTCTCTCGAGAGGAGCGTCTATAGAGAGAGATATAAACCGCCTCAATCAATTGCT
Tura ( 15. )
Ukrainskij ( 21. )
Haromfa ( 24. )
Nyfrbator ( 31.)
Lipét ( 43. )
13.sz. Debrecen
15.sz. Buda
18.sz. Pannonhalma

Figure 3: Sequence alignment of microsatellite at (CT),4.39 locus in the medieval and current watermelon (Citrullus lanatus) varieties

A 13. ¢és 15. szazadi, valamint a 18. szdzadi korabbi transzpozon 5 és a 3’ LTR-szakaszanak
mintaban is sikerlilt kimutatni retrotranszpozon rekombinacidos terméke, a teljes bels6 domén
eredetii fragmentumokat, még a nagy molekula elvesztésével) mutattunk ki a gorogdinnyében

tomegil (3 Kbp) frakciokban is. Az egyik (2251. sz.) (Citrullus lanatus). Az 0uj LTR retrotranszpozon a
LTR retrotranszpozon szekvencia (1.163 nt) 284 nt CiLa-1 (Citrullus lanatus) elnevezést kapta (NCBI,
hosszt szakasza megtaldlhatd volt a gorogdinnye EU009625).

gytimdles magi nucellusz-specifikus fehérje gén o

(WM403) hatarolo (flanking) szekvenciajaba épiilve KOSZONETNYILVANITAS

(AF008925) (1.711-1.408 nt). Ez a 284 nt hossz

retrotranszpozon szekvencia elemzése azt igazolja, A magleleteket Gyulai F.  bocsatotta
hogy TRIM (ferminal repeat retrotransposon in rendelkezesiinkre, a szekvencia elemzésben Lagler R.
miniature) vagy szolo-LTR-t (csupan két, egy és Bittsanszky A. kozremiikodott.
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4. abra: Szekvencia elemzés a Clp-12 cpDNS (tRNS-Val) lokuszon (299 bp) a kézépkori és a mai gorégdinnye (Citrullus lanatus)
fajtdkban, a Cucumis sativus génbanki adathoz illesztve

- LANA-VAL (gac) (72 bp) . rpsi2 (227 bp)
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Figure 4: Sequence alignment of microsatellite at Clp-12 cpDNA (tRNA — Val) locus (299 bp) in the medieval and current watermelon
(Citrullus) species and varieties

5. abra: Molekularis dendrogram (MEGA 4) a cpDNS tVal SNP szekvencidja alapjan a mai és a régészeti Citrullus fajokban és
fajtakban (a husszin jelolésével), az uborka (Cucumis sativus) génbanki adat dsszehasonlitasaval
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Figure 5: Molecular dendrogram MEGA4 of cpDNA (tRNA-Val) of Ctrullus entries (flash colours are indicated) listed in Fig 2. (scale
bar indicates nt substitutions per locus)
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