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Összefoglalás

A nemes körte és vad rokon fajai jelentős szerepet töltenek be a hazai növényi diverzitásban. Számos 
előnyös tulajdonsággal rendelkezhetnek mind a beltartalmi értékek, a rezisztenciagének vagy a 
termesztéstechnológiai sajátosságok tekintetében. Napjainkban is jelentős szerepük van a hazai 
élőhelyek, társulások természetes flórájában. Mindemellett a körte fajtagazdagságának és ezáltal 
hosszú érési időszakának köszönhetően az év jelentős részében biztosít élelmet, takarmányt. A Pyrus 
nemzetség legalább 26 elsődleges faja ismert. A tápiószelei génbank (Nemzeti Biodiverzitás- és 
Génmegőrzési Központ Növények Génmegőrző Intézete) 2013 óta foglalkozik gyümölcstermő 
növények génmegőrzésével. Gyűjteménye jelenleg 17 növényfaj 1072 génbanki tételét tartalmazza, 
amelynek megőrzését, valamint leíró vizsgálatainak elvégzését folyamatosan alapfeladatként látja el 
a Gyümölcstermő Növények Osztály. A gyűjtemény 66 vadkörte tételt is tartalmaz. Mindemellett a 
folyamatos, egész országot lefedő gyűjtéseknek köszönhetően az elmúlt három évben mindösszesen 
129 Pyrus nemzetséghez tartozó génbanki mintát gyűjtöttünk be, amelyeknek hagyományos 
módszerekkel leíró vizsgálatát is elvégeztük.

A molekuláris markerekkel történő szelekciót gyümölcsfajok esetén rendszeresen alkalmazzák 
a főbb tulajdonságokkal kapcsolt genomi régiók bevonásával. Az ECPGR (European Cooperative 
Programme for Plant Genetic Resources) munkacsoport 2006-ban körte esetében 17 standard 
mikroszatellit (SSR) markert választott ki, melyek jól alkalmazhatók a diverzitásvizsgálatokhoz 
és a fajtaazonosításhoz. Számos kutatás született a körte SSR-alapú molekuláris vizsgálatáról a 
fajtaazonosítás, a rokonsági kapcsolatok és a génbanki tételek feltérképezése tekintetében, melynek 
áttekintésében a fő eredményeket összefoglaltuk.
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Summary 

The cultivated pear and its wild relatives play an important role in plant biodiversity. They can 
possess numerous beneficial traits, including nutritional value, resistance genes, or cultivation 
characteristics. Moreover, due to the profusion of pear cultivars and its long ripening sequence, it 
provides food and fodder for much of the year. The Pyrus genus includes at least 26 primary species.

Microsatellite markers are well-suited for genetic fingerprinting and evaluating the genetic 
diversity of collections due to their significant polymorphism, reproducibility, and relatively simple 
testing methods. Molecular marker-based selection is regularly used in fruit species by incorporating 
genomic regions linked to key traits. In 2006, the ECPGR (European Cooperative Programme 
for Plant Genetic Resources) working group selected 17 standard microsatellite (SSR) markers 
for pears, which are appropriate for diversity studies and cultivar identification. Several studies 
have been conducted on pear SSR-based molecular analysis, including cultivar identification, 
relationship mapping, and gene bank collections, with the main findings summarized in this review.
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Bevezetés

A nemes körte jelentős szerepet tölt be a hazai növényi diverzitásban. Változatainak jelentős 
része kiskertekben, fajtagyűjteményekben, illetve vad rokon fajai legelőkön, egyéb természetes 
növénytársulásokban lelhetők fel (Nyéki és mtsai 2012). Számos előnyös tulajdonsággal 
rendelkezhetnek, mint például rezisztenciagének, kiemelkedő beltartalmi értékek vagy a gyümölcsre, 
termesztéstechnológiára vonatkozó egyéb értékek. Ennek köszönhetően akár újra termesztésbe vagy 
nemesítési munkába vonhatók. Mindemellett a körte fajtagazdagságának és ezáltal hosszú érési 
időszakának köszönhetően az év jelentős részében biztosít élelmet, takarmányt. 

A Rosaceae család Pomoideae alcsaládjába tartozó Pyrus nemzetség legalább 26 elsődleges faja 
ismert, illetve további 10 természetben előforduló interspecifikus hibrid taxonról is tudunk  
(Bell et al. 1996). Ezek főként Európában, Ázsiában és Afrika északi részén vannak jelen. Az európai 
géncentrumban terjedt el az európai vadkörte (P. pyraster Burgsd.), amely Magyarországon alanyként 
is használatos, mint őshonos faj. Szintén itt terjedt el a kaukázusi körte (P. caucasica Fed.), a szívlevelű 
körte (P. cordata Decne) és a hókörte (P. nivalis Jacq.) (Göndör 2000). A legismertebb faj, a P. communis 
őshonos Európában, továbbá Észak- és Dél-Amerikában, Afrikában, Új-Zélandon és Ausztráliában.  
A P. × bretschneideri Észak- és Közép-Kína fő faja. A P. pyrifolia Japán, Dél- és Közép-Kína, Taiwan 
és Korea jelentős körtefaja (Arumuganathan és Earle 1991). A P. pashia Buch.-Ham. ex. D. Don. 
Észak-India, Nepál és Dél-Kína területein terjedt el. Fellelhetők továbbá olyan ritka változatok, mint 
például a Terpó (1960) által leírt P. magyarica, mely ritka növénye a magyar flórának. Böhm (1998) 
több éves megfigyelései során Pomázon, egy felhagyott gyümölcsös bozótjában találta meg, valamint 
Pilisszentkereszten, egy növénytársulásban, cseres-kocsánytalan tölgyesben, melyet már Terpó (1960) 
is ismert. A Nemzetközi Dendrológiai Társaság veszélyeztetett, ritka fajként jelöli (Lear és Hunt 1996). 
Kecskemét határában a KEFAG Zrt. csalánosi ültetvényében megtalálható egy 145 Pyrus genotípusokból 
(Pyrus pyraster, Pyrus magyarica, Pyrus nivalis stb.) álló géngyűjtemény (Szulcsán és mtsai 2005).

Kapcsoltsági térképek a nemesítés szolgálatában

A P. communis genomméretét először flow citometriás vizsgálatokkal határozták meg (Arumuganathan 
és Earle 1991). A közelmúltban számos növény teljes genomszekvenciája vált ismertté. A körte 
genetikai térképek vizsgálata alma mikroszatellit markerekkel lehetővé tette a genetikai térképek 
összehangolását és a hipotézis megfogalmazását, miszerint az alma és körte genomja kollineáris 
(Potter et al. 2007). Chagné et al. (2014) a ‘Vilmos’ körtét, mint Európában vezető körtefajtát, 
a P. communis-szal végzett leggyakoribb kutatások alapját választották ki a genomszekvenáláshoz. 
A genom teljes szekvenciája a Roche 454 technikával került meghatározásra, amely  
577,3 Mb hosszú és feltételezhetően 43 419 gént tartalmaz. A teljes genomszekvencia megismerése 
kulcsfontosságú mérföldkövet jelentett a további kutatásokhoz és a genetikai markereken alapuló 
szelekció fejlesztéséhez.

A mikroszatellit markerek (Simple Sequence Repeats -SSR) nagymértékű polimorfizmusuknak, 
reprodukálhatóságuknak és viszonylag egyszerű vizsgálati metódusuknak köszönhetően jól 
alkalmazhatók genetikai ujjlenyomat elkészítésére, gyűjtemények genetikai sokféleségének 



13 

KERTGAZDASÁG 57 (2025) 2

értékelésére (Schlötterer 2004). Továbbá hasznosak a gyűjtemények fenotípusos struktúrájának 
jellemzésére is (Santesteban et al. 2009). Az első körtevizsgálathoz alkalmazott SSR-markerek almából 
származtak (Yamamoto et al. 2001; Hemmat et al. 2003). Később az ázsiai körte (P. pyrifolia) és 
európai körte (P. communis) alapján fejlesztett SSR-markerekkel együtt (Fernández-Fernández et 
al. 2006; Yamamoto et al. 2002a, 2002b) további Malus és Pyrus alapú primereket használtak a 
körtefajták közötti genetikai sokféleség feltárására (Bao et al. 2007; Bassil et al. 2008, 2009;  
Brini et al. 2008; Ghosh et al. 2006; Jiang et al. 2009; Katayama et al. 2007; Kimura et al. 2002; Sisko 
et al. 2009; Volk et al. 2006; Wünsch és Hormaza 2007; Xuan 2008).

A molekuláris markerek alapján készült genetikai térképek fejlődése lehetővé teszi olyan 
esetek tisztázását, amelyek korábban megoldhatatlan problémáknak tűntek (Collard et al. 2005), 
ezáltal a teljes genom bármely tulajdonságot kódoló alléljára történhet szelekció. A molekuláris 
markerekkel történő szelekciót (marker assisted selection -MAS) gyümölcsfajokban rendszeresen 
alkalmazzák a főbb tulajdonságokat kódoló génekre vagy a kvantitatív tulajdonságokért felelős 
lókuszok megtalálásához (Van Nocker és Gardiner 2014).

Chen és társai (2015) nagysűrűségű SSR-markereken alapuló konszenzus genetikai térképet 
határoztak meg a ‘Bayuehong’×‘Dangshansuli’ F1 (Pyrus spp.) térképező populáción. Összesen 
1756 SSR-markert, köztük 1341 újonnan tervezett SSR-t azonosítottak egy ázsiai körte teljes 
genomszekvenálásának alapján a korábban már közölt 415 SSR mellett. A 894 polimorfizmust 
mutató SSR alapján egy konszenzus genetikai térképet alakítottak ki, amely 734 lókuszt tartalmazott 
a 17 kapcsoltsági csoportban (linkage groups -LG). A teljes mérete 1661,4 cM, átlagos marker 
távolsága pedig 2,26 cM. Ezt követően különböző körte- és almatérképek összehasonlítására került 
sor a korábban feltérképezett SSR-markerek pozíciói alapján. 

A markerekkel támogatott nemesítés jelentősen felgyorsítja a szelekciót, csökkentve az 
utódpopuláció méretét, az egyedek nevelési költségét a termőre fordulásig, melynek kiemelt 
jelentősége van a gyümölcstermő növények esetében, tekintettel a hosszú, több éves juvenilis 
időszakra (Luby és Shaw 2001). A japán körte esetében számos fontos tulajdonsághoz kapcsolt 
molekuláris marker ismert és került már alkalmazásra a Japán Nemzetközi Agrár- és Élelmiszerkutató 
Szervezetben (NARO). Az azonosított tulajdonságra specifikus gének és a hozzájuk kapcsolt 
markerek adatait nyilvános adatbázisban tették közzé (http://www.naro.affrc.go.jp/genome/index.
html). A rezisztenciagének közül a varasodás (Venturia nashicola) (Gonai et al. 2012; Iketani et al. 
2001; Terakami et al. 2006), valamint az Alternaria alternata japán körtében előforduló patotípus 
esetében állnak rendelkezésre adatok (Banno et al. 1999; Iketani et al. 2001; Terakami et al. 2007).

SSR-markerek fejlesztése

Nem csak a nemesítésben, hanem a fajtaazonosításban, a genetikai ujjlenyomat elkészítésében is 
nagyon hatékonyan alkalmazhatók a kodomináns markerek. Az ECPGR (European Cooperative 
Programme for Plant Genetic Resources) munkacsoport 2006-ban körte esetében 17 standard 
mikroszatellit (SSR) markert választott ki, melyek jól használhatók a diverzitásvizsgálatokhoz és 
fajtaazonosításhoz egyaránt. Az SSR-lókuszok kijelölése során fő szempont volt a polimorfizmus 
mértéke, ne legyen null allélja és az adott fajból származzon (Tobutt és Evans 2006).
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Mindezidáig több mint 1000 SSR-markert fejlesztettek mind a japán és az európai körte esetében 
a genomszekvenciákból (Fernández-Fernández et. al. 2006; Inoue et al. 2007; Sawamura et al. 2004; 
Yamamoto et al. 2002a, 2002b, 2002c), új generációs szekvenálási (Next Generation Sequencing) 
adatokból (Yamamoto et al. 2003), valamint EST (Expressed Sequence Tag) rekordokból (Nishitani 
et al. 2009; Zhang et al. 2014). Referenciatérképek egyes körtefajták genomjáról is elérhetők, mint 
például az európai körtéhez sorolandó ‛Vilmos’ és ‛La France’ vagy japán körték közé tartozó 
‛Hosui’. Jellemzően SSR, AFLP (amplifikált fragmentumhossz polimorfizmus), izoenzimek és a 
fenotipikus bélyegek alapján jöttek létre (Terakami et al. 2009; Yamamoto et al. 2002a, 2004, 2007). 

Kolinearitás az alma és körte genomok között
Azonos molekuláris markereket széles körben alkalmaznak különböző rokon fajok fajtáinak 

vizsgálatára, köszönhetően magas fokú reprodukálhatóságuknak, polimorfizmusuknak és 
kodominanciájuknak (Wünsch és Hormaza 2002). Wünsch és Hormaza (2007) 7 alma mikroszatellit 
markerrel vizsgált 63 európai körtefajtát, összesen 46 fragmentumot amplifikáltak, 61 különböző 
SSR-allélt kaptak eredményül. A ‛Vilmos’ rügymutációjából született ‛Max Red Bartlett’ és 
‛Sensation Red Bartlett’ fajták nem különültek el az alapfajtától. Ghosh et al. (2006) összesen 
28 gazdaságilag fontos észak-amerikai körte genotípust jellemzett alma, őszibarack és japán körte 
markerekkel. Mindössze 7 primerpár elegendő volt a fajták megkülönböztetésére. A vizsgálat 
eredményeként a fajtákat a származási helyeikkel összhangban csoportosítani tudták.

Yamamoto et al. (2001) alma SSR-markereket alkalmaztak intergenerikus módon több körtefaj 
(P. pyrifolia, P. bretschneideri, P. ussuriensis, P. communis és P. calleryana) jellemzésére. Detektálták 
a nukleotidismétlődéseket a körte és alma amplifikált fragmentumaiban és megállapították, hogy 
a körte és az alma közötti fragmentumméretbeli különbségek főként az ismétlődések számában 
bekövetkező eltéréseknek köszönhetők. Az SSR-markerek alkalmazhatók a Pyreae törzs Pyrinae 
alcsaládjában található nemzetségek között, amely tartalmazza az almát, körtét, birset (Cydonia 
oblonga Mill.) és a naspolyát (Mespilus germanica L.) (Liebhard et al. 2002; Soriano et al. 2005; 
Yamamoto et al. 2001, 2004). A körte kapcsoltsági térképeit ‛Vilmos’ és ‛La France’ fajták esetében 
összehasonlították az alma referenciatérképeivel (‛Discovery’ és ‛Fiesta’ almafajták), melynek 
során 66 alma SSR-lókuszt tudtak elhelyezni a körte genetikai térképén (Yamamoto et al. 2007). 
Az SSR-lókuszok pozíciói a kapcsoltsági csoportokon belül szinte teljesen azonosak voltak körte 
és alma esetében, ami erős kolinearitásra utal mind a 17 csoporton belül. Fukuda et al. (2014) 
majdnem tökéletes kolinearitást azonosítottak a loquat (Eriobotrya japonica (Thunb.) L.) körte és 
alma LG10-es kromoszómái között. Gisbert et al. (2009) alma és körte SSR-markereket használtak 
a naspolya ‘Algerie’ és ‘Zaozhong-6’ fajták kapcsoltsági térképeinek elkészítésére; eredményeik 
szerint a naspolya és az alma térképek jelentős azonosságokat mutattak.

Génbanki tételek vizsgálata

Az egyik legnagyobb génbanki vizsgálat során Baccichet et al. (2020) 170 hagyományos körte 
genotípust vizsgált 12 SSR-markerrel. Azonosították a duplikátumokat, így az adatbázis 118 
különböző genotípusra csökkent. Szinonímia analízist is végeztek, mely által az adatbázis  
80 különböző genotípusra szűkült. Erfani et al. (2012) 47 körte genotípust vizsgált 28 mikroszatellit 
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primerpárral, köztük 4 japán körtét (P. pyrifolia), 40 európai körtét (P. communis), egy kínai körtét 
(P. bretschneideri) és két vad rokon fajt: P. salicifolia és P. mazandaranica. A 28 lókuszon 174 
allélt azonosítottak 81-290 bp közötti mérettartományban. Kim et al. (2015) 26 európai körtét  
(P. communis, P. spinosa (syn. P. amygdaliformis), P. elaeagrifolia, P. nivalis) és 18 ázsiai (P. pyrifolia, 
P. serotina), valamint 4 hibrid (P. communis × P. pyrifolia) fajtát vizsgált 7 SSR-markerrel. A kapott 
klaszteranalízis alapján az ázsiai és európai fajták egyértelműen elkülöníthetőnek mutatkoztak. A 
svéd körtegyűjtemények fajtáit tíz, az ECPGR által ajánlottak közül kiválasztott lókuszon vizsgálták. 
Összesen 86 fajtát, melyből 49 az ország örökségéhez tartozó régi fajta, valamint 8 referencia fajtát 
a Brogdale-i gyűjteményből szereztek be. Kocsisné és mtsai (2020) a keszthelyi körte génbank 
88 magyar fajtáját vizsgálta 8 primerpár segítségével. A fajtákból 29 diploidnak, 59 triploidnak 
bizonyult, köztük a hasonlóságok, rokoni kapcsolatok azonosításra kerültek. 

Puskás és mtsai (2016) 188 német és 28 román körtefajta vizsgálatban vonásával keresett 
szinonimákat és homonimákat 11 SSR marker alkalmazásával, továbbá meghatározták a ploiditásukat 
is flow citometriás mérréssel.

Az oregoni „National Clonal Germplasm Repository” (NCGR) intézetben tartják fenn a világ 
egyik legnagyobb és kiemelkedően diverz körtegyűjteményét: 2300 körte fajta klónt, 364 tétel 
magot, magában foglalva 36 különböző fajt/interspecifikus hibridet 55 országból (Postman 2008a, 
2008b). Az elmúlt két évtizedben számos tanulmány született a gyűjtemény tételeinek azonosítására, 
a genetikai ujjlenyomatok elkészítésére SSR-markerek segítségével (Bassil et al. 2005; Volk et al. 
2006; Bassil és Postman 2010; Evans et al. 2015).

A spanyol körte génbankban (Escuela Técnica Superior de Ingeniería Agraria-Universidad de 
Lleida -ETSIA-UdL) található gyűjtemény 141 tételét vizsgálták, köztük 13 ismert, termesztésben 
lévő fajtát, 8 SSR markerrel a genetikai diverzitás felmérése, a genetikai struktúra azonosítása, 
a rokonsági kapcsolatok felderítése céljából. Összesen 97 allélt amplifikáltak, lókuszonként  
9-15 között. A várt heterozigótaság 0,65-0,98 között volt, a 16-os tétel kivételével az összes 
egyedben találtak allélt a 48 amplifikált ritka allélból. Mindemellett 7 egyedi allélt is amplifikáltak. 
A vizsgálatok rámutattak a gyűjtemény kiemelkedő genetikai értékeire (Miranda et al. 2010). 

A németországi Kompetenzzentrum Obstbau-Bodensee (KOB) intézményben őrzött körtefajták 
közül 53 tételt vizsgáltak 12 alma SSR-markerrel. Összesen 109 allélt detektáltak, lókuszonként 
18 és 5 allél között. A vizsgálat eredményeként felismerték az azonos tételeket. Korábban már 
végeztek kutatásokat a KOB almagyűjteményében található 286 tétel esetében is (Xuan 2006).

Brini et al. (2008) 26 tunéziai körte genotípust és 6 ismert fajtát vizsgáltak 7 alma SSR-markerrel. 
Összesen 36 fragmentumot amplifikáltak, a 25 tunéziai fajta 12 különböző genetikai ujjlenyomatot 
produkált, ami sok szinonímiára utal. Az átlagos várható és megfigyelt heterozigótaság 0,71, amely 
arra enged következtetni, hogy a vizsgált tételek jelentős genetikai diverzitással bírnak. 

108 szardíniai körtét, köztük 81 P. communis és 24 vad populációba tartozó (P. spinosa) körtét 
vizsgáltak 9 SSR-markerrel. Az SSR-profilok alapján a vizsgált fajták 4 csoportra oszthatók 
(szardíniai fajták, japán fajták, későn érő fajták és standard fajták). 15 ritka allélt azonosítottak, 
az alléldiverzitás magas polimorfizmusra utal. Eredményeiket Evanno Δk statisztikai elemzése 
megerősítette, amely egyértelműen azt mutatta, hogy k = 4 (Δk = 150) a klaszterek rétegződési 
szintje. A P. communis és P. spinosa Q értékei megerősítették a vad és termesztett genotípusok 
közötti allélcserét (Sau et al. 2020).
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Bergonzoni et al. (2023) 33 piros húsú körte fajta karakterizációját végezték el  
18 SSR-markerrel az olaszországi Emilia-Romagna régió kisebb területéről. Azonosították a 
szinonímiákat és homonímiákat, továbbá 6 egyedi genotípust. Összesen 133 allélt amplifikáltak, 
7,389 allél/lókusz arányban, az allélszám 4 és 11 között mozgott. A 18 specifikus SSR-marker 
lehetővé tette négy egyedi genotípus klaszterének azonosítását. A markerek hatékonyságát tekintve a 
CH01D09 és CH01F07a magas diszkriminációs képességgel rendelkeztek. Ezen kívül a CH04E03 
alacsony PIC szintet mutatott, ahogyan azt korábban Gasi et al. (2013), Queiroz et al. (2015), 
Baccichet et al. (2020), Sau et al. (2020) és Bielsa et al. (2021) is megállapították.

Következtetések

A körte (Pyrus sp.) molekuláris vizsgálatai jelentős fejlődésen mentek keresztül az elmúlt néhány 
évtizedben. A genomméret flow citometriás meghatározása óta több mint 30 év telt el, miközben 
mára számos referenciatérkép is elérhető az egyes fajták esetében, melyek a molekuláris nemesítésben 
is eredményesen alkalmazhatók. Az első alkalmazott markerek almából származtak, és még ma 
is széles körben használnak alma markereket a körték vizsgálatában a két faj genomjai között 
fennálló kolinearitásnak köszönhetően. Összességében több, mint 1000 DNS-alapú markert 
fejlesztettek, mind a japán és az európai körte esetében. Az ECPGR által 2006-ban ajánlott  
17 standard mikroszatellit marker kiválónak bizonyult diverzitás- és fajtaazonosítási vizsgálatokban. 
Számos tanulmány született génbankok, körte gyűjtemények tételeinek SSR-alapú felméréséről, 
melyek során eredményesen azonosították az egyező tételeket, meghatározták a genetikai 
ujjlenyomatokat, fajtaazonosítást végeztek. A kutatási eredmények alapján megállapítható, hogy 
az SSR-markerek mind a mai napig jól alkalmazhatók a körtefajok különböző vizsgálati céljai során, 
még a genomszekvencia ismeretében is hasznos eszközt jelentenek, különösképpen a nagyszámú 
populációkat érintő analízisek során.
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