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A kldnszelekeid lehetdvé teszi a virusos betegségek elleni védekezést és a genotipusok agrondmiai,
sz8lészeti vagy bordszati szempontok szerinti kivélasztdsdt. A kldnszelekcid legnagyobb hdtrénya,
hogy a genetikai sokféleség elszegényedik, és a termel6ket kiteszi a klénok kérnyezeti instabilitdsdnak
(genotipus x kérnyezet kdlcsdnhatds). A klonszelekeid a sz6l8iiltetvények névényi anyagdnak
szinte egyediili szaporitdsi médjdva véle, és ezédltal veszélyezteti a sz818 genetikai sokféleségét. A
f&bb sz818fajtak esetében bizonyos genetikai sokféleséget intézményi gylijteményekben tartanak
fenn. A megdrzésnek ez a médja azonban nem eléggé fejlett, koltséges és tovabbra is sériilékeny.
A fajtdn beliili sokféleség megdrzésének koltséghatékony médja a tdmeges szelekeié korldtozott
ardnyU fenntartdsa a sz8l8szaporitdsban. Maga a klénszelekcié is hozzdjérulhat - korldtozottabb
moédon - a genetikai forrdsok megdrzéséhez. A sz8léfajtdk megdrzésének és szelekcidjdnak egy
mdsik megkozelitése a Portugdlidban kovetett mddszer. Ezt a stratégidt egy &si portugdl fajta
megQrzése/kivélasztdsa példdzza. A munka a fajta fajedn beliili sokféleségének reprezentativ
mintdjdnak ,ex situ” megbrzésével kezdédik, ami a gyakorlatban egy tdbb szdz klént tartalmazd,
a mennyiségi tulajdonsdgok véletlenszer(l varidciéjanak csokkentésére alkalmas kisérleti terv
alapjdn végzett nagyszabdst szdnt6foldi kisérletnek felel meg. E tulajdonsdgok (terméshozam és
mustmindségi tulajdonsdgok) értékelésébdl szamszerlsitik a fajedn beliili diverzitdst, és elemzik
az egyes tulajdonsdgok esetében elére jelzett genotipusos hatdsok tartomdnydt. Kiilonbszd
tomegszelekcidkat (poliklondlis szelekcidkat) végeznek az 4j sz8l6iiltetvények tervezésére és
telepitésére. Ezek a kiilonbozd tomeges szelekcidk nagy gazdasdgi hasznot és a sokféleség
megdrzését is biztositjdk, kiegészitve mindazt, amely a gazdasdgban végzett megdrzési munkdt
elindftotta.
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Bevezetés

A borkészités céljébol termesztett sz816k t8bbsége a Vitis vinifera L. fajhoz tartozik. A fajon beliil
minden egyes 8si fajta olyan egyedek populdciéjabdl 4ll, amelyek genetikai szinten nem teljesen
azonosak. Ezért a sz818fajtdkon beliil olyan jellemzdk tekintetében, mint a termékenység, a bogyd
mérete vagy az érési idészak alatt a cukor felhalmozdsdra valé képesség, nagy a véltozatossdg.
Egy adott sz616t8kébél kiindulva a riigyek egymdst kovetd szaporitdsdval nagyszdmd, genetikai
szempontbdl szigortian azonos egyedet lehet el84llitani, ezeket az azonos genommal rendelkezd
egyedek csoportjit a bioldgidban ,klénnak” nevezik. Az 1870-es évektdl kezdve a klénszelekeié célja
olyan sz8l6t6kék szaporitdsinak megvaldsitdsa volt, amelyek a nemesitd 4ltal kitlizote szelekcids
céloknak megfelelnek, bizonyos szdmu el8re meghatdrozott tulajdonsdgokkal rendelkeznek
(egészségesek, riigyeik termékenyek, vitdlisan nének, termésiik a kivint mindéségi paraméterekkel
rendelkeznek). A klénszelekciéndl parhuzamosan végzik a genetikai és a novényegészségiigyi
szelekci6t, ezért a klénszelekcid lehetdvé tette az Eurépdban forgalmazott névényi anyag 'tisztitdsdt’ és
4ltalinos mindségének javitdsdt is (Lacombe et al. 2004). A mindsitett klénok mindségi potencidlja
azonban sz8léfajtdnként eltérd. Ha ma mdr nem is sziikséges megkérddjelezni a klénszelekeid
elényeit, mégis szitkséges rimutatni a sz8l8szaporitds e médjdnak két fontos korldtjdra. Ezeknek a
korldtoknak arra kell sztondzniiik a szakembereket, hogy a szelekcié mds, pirhuzamosan végzendd
modjait is fontoldra vegyék. El8szor is, el kell ismerni a kldnszelekei6 4ltal elérhetd célok korldtait
bizonyos sz8léfajtdk esetében, mint a "Cabernet franc’ és a ’Semillon’, de a mdsodlagos fajtdk
nagy tobbségénél is (Petit Verdot’, 'Carmenere’, ’Cot’ vagy 'Malbec” a bordeaux-i régiéban...)
(Forget et al. 2002). Mésodszor, azdltal, hogy a szakemberek a névényanyag javitdsdnak egyetlen
mddjaként a klénszelekeiét vélasztjdk, nagy méreékben szegényitik a sz8l8fajtdkon beliil meglévd
genetikai sokféleséget. Ez az elszegényedés tulajdonképpen megsziinteti a jovébeni j klénok
szelekciéjanak minden lehetéségét. Ez a megdllapitott tény kiilsndsen stlyos, mivel a szél6termel8k
igényei iddvel véltoznak. Az 1970-es években a termeléknek termdéképes klénokra és magas
cukortartalmu szd18re volt sziikségiik. Ma mdr nincs sziikség nagy terméshozamra, de a termel8k
a betegségekkel szemben ellendllébb klénokat szeretnének (Leeuwen és mtsai 2013). Termesztési
iddszakonként a termesztési, bordszati és piaci igényeknek megfelelden véltoznak a nemesitési célok.
A jév8ben a klimavéltozds miatt a termel6knek késdbb érd klénokra, vagy mérsékelt cukortartalma
sz8lére lesz sziikségiik. Ahhoz, hogy ezeknek az 4j kritériumoknak megfeleld klonokat lehessen
kiv4lasztani, egyre nagyobb sziikség lesz az ilyen szelekcidt lehetdvé tevé genetikai forrdsokra. Ezen
forrdsok meg@rzésére intézményi gyljtemények léteznek. Ezek a csiraplazma-tdroldk hasznosak, de
onmagukban nem tudjdk garantdlni a sz818 teljes genetikai dllomdnydnak megbrzését. A genetikai
er8forrdsokat hatékonyan és olcsobban lehet megdrizni a sz8l8termeldk sz8l8jében. A genetikai
megdrzés és a szelekeid azonban nagyon osszetett problémadt jelent, amely a sz616- és bortermelés
kiilonbozd osszefliggéseitdl fiiggden kiilonbozd és egymast kiegészité megolddsokat igényel. Ezért
Portugilidban a sz8l6fajtik megdrzésének és szelekcidjinak végrehajtdsa sordn eltérd megkozelitést
kévetnek. Ez els6sorban az 6si fajtdkon beliili sokféleség megértésére dsszpontosit, azaz annak
megismerésére, hogy mekkora a sokféleség az egyes 6si fajtdkon beliil és az 6reg (60-100 éves)
iiltetvényekben, mely régidkban koncentralddik, hogyan kell megdrizni és szelekcidval feltdrni a
leghatékonyabb tudomanyos médszerekkel. Ezt a megkozelitést egy olyan szovetség tdmogatja, amely
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egyetemeket, villalatokat és a boripart képviseld szervezeteket tomérit (PORVID). A mddszertan
hdrom ciklusra (Iépcsére) osztddik (Gongalves et al. 2010; Martins 2009; Martins et al. 1990):
1) mintavételezés a variabilitds kiilonb6z8 termesztési régiokban (t8bb szdz anyandvény 8si
sz8l8iiltetvényeken); 2) nagyszabdst szabadfoldi kisérlet telepitése a mintavételezett névényekkel
(100-400, egyenként vegetativ Giton szaporitott, egy-egy klonbdl szdrmazé novény), amelynek célja
a megdrzés, az agronémiai és mindségi tulajdonsdgok genetikai variabilitdsdnak szdmszer(isitése
és a klénok egy csoportjdnak tomeges kivélasztdsa az azonnali felhaszndldsra, valamint a klénok
koztes kivélasztdsa a 3. ciklusba vald belépéshez; 3) a 2. ciklusbdl kivalasztote klénokkal tobb
kérnyezeti kisérletek telepitése a kornyezeti stabilitds (a genotipus és a kérnyezet kozotti alacsony
kélesonhatds) és a bormindség értékelésére dsszpontositva.

A klénszelekcié torténete

A sz8l8 szdmos szaporitéanyaggal terjedd betegséggel (viroiddal, virussal, fitoplazmadval,
baktériummal) fert6z8dhet. Ezek koziil néhdny negativan befolydsolja a t8ke életét, szaporithatdsdgdt,
terméshozamot és/vagy a termelt borok mindségét. A sz818 névényt azonban vegetativ szaporitdssal
szaporitjdk: az anyatkén levd riigybdl 4j egyedeket hoznak létre, fenntartva a genetikai adottsdgaikat
és egészségi dllapotukat. Ennek a szaporitdsi médnak hdtrdnya a virusok vagy a kapcsol6dé betegségek
elszaporoddsa. Ha az anyanévény virussal fert8zott, az oltdssal elééllitott sz8186 is fertézote lesz. Az

”on

1960-as években a kutatdk elkezdték tesztelni a sz8l6t8kéket, hogy ellendrizzék a virusmentességet,
miel6tt a szaporitdst elvégeznék. Az egészséges sz816t8kék nagyszdmu, egymdst kdvetd oltdssal
torténd szaporitdsdval tiszta (genetikailag homogén) vonalakat és virusmentes klénokat kaptak.
Egy mdsodik alkalommal elkezdték bevezetni ebbe a klénszelekcidba a kiilsnbézé tulajdonsdgokra
vonatkozé kritériumokat, mint példdul a nagy fiirthozam ¢és a fiirtokben magas cukortartalom,
majd olyan 6sszetettebb kritériumokat, mint a sz818 fenolos vegyiiletek tartalma vagy a termelt
borok mindsége (Audeguin és mtsai 2000). Mivel ez a szelekciés mddszer a virusos betegségek
hatdsdnak csokkentése szempontjabdl elényés, a bordszati dgazatot irdnyitd szervezetek gyorsan
népszerlsitették ezt a szelekcids modszert (a klonszelekcidr), mint a sz816t8kék szelekcidjnak és
szaporitdsdnak kvézi egyediili mddjdt. Az egyes fajtdk rendkiviil korldtozott szdmu genotipusdnak
(kl6njdnak) szaporitdsa a genetikai eréforrdsok gyors erdzidjit eredményezte. Ez a jelenség ma
kiilondsen aggasztovd vélik, amikor a sz8l8termel8k a klénszelekcié elétt, azaz 1960 elSte tiltetett

"o

utolsé szdl8t8kéket is ki akarjdk vagni.
Mely szdl8giiltetvényekrél lehet egyedszelekciét végezni?

A szelekcihoz csak oreg fajta, oreg szélbiiltetvényei érdekesek, amelyek nem egyedszelekciobol
szaporitott anyaggal vannak telepitve. Ez legtobbszor olyan régi parcelldkat jelent, amelyeket az
1970-es években, a klénok dltaldnossd véldsa eldtt telepitettek. Azonban feltételezhetd, hogy a klénok
tobb évtizedes termesztésiik sordn az Sket éré mutdcids hatdsokra genotipusokban gazdagodnak.

Az 1970 elbtt telepitett szdléiiltetvények tobbsége és az 1960 eldtt telepitett dsszes sz8l8iiltetvény
megfelel ennek a kritériumnak. Ezek a parcelldk hamarosan kivdgdsra keriilnek, ami siirgdssé
teszi genetikai forrdsaik megmentésének sziikségességét. Kiilondsen érdekes a szelekci6t olyan
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sz8létltetvényeken végezni, amelyek magas mindségi potencidllal rendelkeznek a borkészités
szempontjdbdl. A szelekciés miiveletek sordn az dsszes beteg (pl. virusfertdzott) sz818¢ ki kell iktatni.
Ezért az erésen fert8zott parcelldkon célszer(i elkeriilni a szelekciét, mert a nagyfoku selejtezési
ardny noveli a szelekei6 koltségeit (Roby és mtsai 2014).

A tomeges szelekcié és az egyedklénszelekci6 kozotti kiilonbség

A tdmegszelekcié fejlédésének, szerepének a novekedését jol példdzza a franciaorszdgi Mercier
Novatech cég. A cég kindlatdban szerepelnek a bejegyzett védjegy(i ,UNIK” klénok. A Mericer
Novatech az UNIK szelekcids program klénjait tomegszelekciéval dllitja el8, 1étrehozdsukhoz
12 évnyi tanulmdnyozds és értékelés szitkséges, ellenben az igy szelektdle fajtdknak teljeskort a
szblészeti, bordszati és novényegészségiigyi értékelése.

A névényi anyag szelekcidja tobbnyire a jelolt parcella részletes és alapos megfigyelésével kezd8dik.
A bortermelének meg kell hatdroznia sajdt szelekcids kritériumait: a fiirtok morfolégidja, terméshozam,
bogyéméret stb. A kiindulé dllomdny kivalasztdsdt kdvetden a kivélasztdsi kritériumoknak megfeleld
sz818t8kéket megjelslik. A megfigyelések elvégzésének legjobb id8pontja a sziiretet megel8z6 hét. Az
elsd évben nagyszdmu sz8l6t6két kell megjelslni, egy parcelldban (kozel 1 hekedron) tobb szdzat. A
mésodik évben az 8sszes megjeldlt sz818t szemlélni kell, és koziilitk csak azokat kell meg@rizni, amelyek
ismét megfelelnek a kivdlasztdsi kritériumoknak. A harmadik évben ezt a miiveletet megismétlik.
Minden olyan sz818t8ke, amely a harmadik év utdn is rendelkezik a jelzésekkel, a hdrom egymdst
kovetd évben megmaradtak a kedvezd tulajdonsdgai. Ebben a szakaszban ELISA-vizsgdlatokat végeznek
az esetleges fert6zoteség ellendrzésére az aldbbi virusokra kiterjed8en: Grapevine FanLeaf Virus
(GFLV), Arabis Mosaic Virus (AtMV) és Grapevine Leaf Roll Virus (GLRaV) 1. és 3. szerotipusa.
A dugvényokat a kovetkezd télen egy oltvanyiskoldba kiildik, ahol a sz6l8termeld dltal kért alanyra
olgdk. Mind az alanynak, mind a nemesnek tesztelten egészségesnek kell lennie. A hagyomdnyos
tomegszelekcid esetében dltaldban nincs, vagy csak kevéssé van nyomon kovethetéség az (dltaldban
tobb szdz) anyatdrzs (alany) és a termesztett (nemes) sz816 kozott: a riigyeket tomegesen szaporitjdk.
Lehetséges és ajanlott azonban a tdmeges szelekcidbdl szdrmazé tomboket az egyes anyat8kékbdl
szdrmazé novények sorainak ismétlésével telepiteni. Ez lehetdvé teszi, hogy sziikség esetén mdsodszor
is elvégezzék az egyedszelekcidhoz vezetd szelekeidt (Leeuwen és Roby 2013).

Az egyedszelekcié esetében az anyat8kék kivélasztdsa szigorubb, és legfeljebb néhdny tucat
anyatékét valasztanak ki, amikrél szarmazé klént vonalanként tartanak fenn. Igy az oltds sordn teljes
nyomon kévethetéséget biztositanak, ami lehet6vé teszi, hogy minden egyes sz816t az anyandvényéhez
kapcsoljdk. Az elddllitote fiatal t8kéket blokkokra osztott kisérletbe telepitik randomizéltan. Minden
egyes blokkban minden szdmozott klén (potencidlis klénok) jelen van, minden blokkban minden
szdmozott klonbdl 5 téke adja az dllomdnyt. Amint a t8kék termd korba keriilnek, lehetévé vélik, hogy
minden egyes szdmozott klénon ismétl8dé méréseket végezzenek, hogy a mérések és megfigyelések
eredményeit statisztikdkba lehessen foglalni. Szamos mérés viszonylag konnyen elvégezhetd sziiretkor:
t6kénkénti termésmennyiség (kg/t6ke), flirttdmeg (g/fiirt), termékenység (riigytermékenység: ATE),
bogydtémeg (g/bogy?), a sz816 cukortartalma (ref. %), sszes savtartalom (g/l) vagy a Botrytis cinerea
Ders. fertdzottség ardnya (%). A t6bb tucat potencidlis klént tartalmazé kisérleti parcelldn legaldbb
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hdrom termd évben végzett, éves mérések és megfigyelések utdn lehetévé vélik néhdny olyan klén
azonositdsa, amelyek tokéletesen megfelelnek a sz8l8sgazda kritériumainak, és amelyek szaporithaték.
Ebben a szakaszban vilik érdekessé a mikrovinifikicié az elézetesen kivdlasztott klénokbdl késziile
borok érzékszervi jellemz8inek ellendrzése céljabél.

A kisérleti blokkban jelenlévd klén (néhdny tucat egyed) elegendd riigyet biztosit tobb szdz
egyed el8dllitdsihoz. Els alkalommal egy blokkot tobb kivalasztott klénnal kell telepiteni. Ennek a
blokknak t8kéir8l szdrmazé riigyekbdl oltdssal 0j sz8l8t8kéket lehet el8allitani. Ezeket a blokkokat
azonban rendszeresen ellendrizni kell, hogy a t8kék (pl. virusmentesek) maradjanak. Néhdny
év elteltével a birtok az 4ltala kivdlasztott, a terroirhoz és a termelés tipusdhoz igazod6 klénokat
iiltetheti. A sajdt klénvélogatds egy olyan folyamat, amelyet nem nehéz elvégezni, de szigortsdgot
és hosszt tavi ldtdsmodot igényel, mivel a klonok 12 év vagy tdbb év utdn keriilnek el84llitdsra
(Roby és mtsai 2014).

Fajtdn beliili kiilonbségek meghatdrozdsa

A mai napig a Malbec klénok azonositdsa csak fenotipusos vagy bordszati jellemzés alapjdn torténik
Argentindban, de ennck a médszernek jelentds korldtai vannak, és nem teszi lehetévé az emlitett
fajta kiilonbozé klénjainak egyértelmi megkiilonboztetését. Emellett sokéves megfigyeléseket
igényel, amelyek eredményeit gyakran elfedik a kornyezeti hatdsok, a kérokozok, a talaj jellemzdi,
a ndvények tdpanyagelldtottsdga és nem utolsdsorban az éghajlat, amelyek fontos szerepet jatszanak
a sz68l8 fenotipusdnak és bordszati minéségének meghatdrozdsiban. A kiilonbozd szdl6fajedk
kléndiverzitdsdnak kordbbi vizsgdlatai molekuldris markerek, példdul mikroszatellitek haszndlatén
alapultak, amelyek kéziil néhdny még alacsony szintdi polimorfizmust is képes kimutatni egy-egy
kléncsoporton beliil (Imazio és mtsai 2002; Pelsy 2010). Ezért ezek a molekuldris markerek nagyon
hatékonyak a klénok koézotd kiilsnbségek megkiilonbédztetésében. Az S-SAP (Sequence-Specific
Amplified Polymorphism) molekuldris markerek haszndlata - amelyek a retrotranszpozonok
jelenlétén alapulnak, alternativdja lehet az AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism)
technoldgidnak - lehetdvé tette tobbek kézott a kiilonbozd sz816fajtdk megbizhatd és reprodukalhaté
klénjainak azonositdsdt (Aldo és mtsai 2014). A retrotranszpozonok az eukariéta genomban taldlhaté
mobil elemek egyik osztdlydt alkotjdk, és meglehetdsen gyakoriak a sz618ben is. Jelenlétiik gyakran
egyes gének aktivdloddsdt vagy deaktivdloddsdt okozza, amelyeknek még fenotipusos szinten is
vannak hatdsai (pl. *Sziirkebardt’). Széles korben eloszlanak a genomban, haploid genomonként
néhdny és t5bb ezer példdny kozott. Informécids forrdsként haszndljdk Sket, mivel képesek a
genom kiilonbozd 16kuszaiba beépiilni, és igy egyazon fajta kiilonbsz8 klénjai kézote inszercids
polimorfizmust hoznak létre. Ezeket a markereket haszndltdk az alma (Venturi és mtsai 2006),
tobb Vitis faj (Moisy és mtsai 2008) klénjainak azonositdsdra, valamint sz8l6fajdk és klonok
megkiilonboztetésére (Grassi és mtsai 2003; Stajner és mtsai 2009). Ezeknek a genomikai szintd,
molekuldris markereken alapulé elemzéseknek az eredményei az ampelogréfiai elemzéssel és az
egyes klénok dltal termelt borok mindségének értékelésével egyiitt kulcsfontossdgiak az adott
klén tiszta és egyértelm(i azonositdsihoz, annak érdekében, hogy végiil a mindéség szempontjabdl
a legjobbat valasszuk ki. Ezzel a felismeréssel az olasz szdrmazdsti Tempus Alba csalddi pincészet
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ambicidzus és tttdrd kutatdsba kezdett Argentindban a "Malbec® klénvilogatdsival kapcsolatban,
amely 13 évvel ezelStt kezd8dott abban a meggydz8désben, hogy ez a fajta sokkal differencidltabb,
mint ahogyan azt ma ldtjuk.

A genetikai forrdsok megdrzése

A domesztikdcié utdn egy adott id8pontban egy névényt vegetativ médon kezdtek el szaporitani,
és a szomatikus mutdcidk és mds DNS-instabilitdsi mechanizmusok felhalmozdéddsa révén az
évszdzadok sordn fokozatosan kialakult a variabilitds, amennyiben a genotipusos véltozdsok
rogziiltek. Ugyanis a természetben sz818nél nagyon sok a modifikdcié, ami genotipusban nem
rogziild valtozékonysdgot jelent (pl. *Sziirkebardt’ bogydinak szekrtordlis csikozottsdga).

A fajtdn beliili diverzitds molekuldris megértése és kimutatdsa szimos tanulmdny tdrgya volt
(Maigre és mtsai 2000; Reynolds 2015; Gongalves és Martins 2019; Gongalves és Martins 2022;
Spring és mtsai 2019; Vitis International Variety Catalogue 2024). A fajtdn beliili sokféleségben
rejl8 lehetdségekrdl ez utébbi szempontbdl mér beszdmoltak, példdul Franciaorszdgban (Forget
et al. 2002), Németorszdgban (Ruehl et al. 2015), Olaszorszdgban (Stefanini 1999; Gardiman és
Bavaresco 2015), Spanyolorszdgban (Herndndez és mtsai 2020), Svdjcban (Maigre és mtsai 2000;
Spring és mtsai 2019) és Portugdlidban. Ez utdbbi orszdgban 1978 éta dolgoztak ki médszertant a
fajtdn beliili sokféleség megdrzésére és értékelésére, valamint a fajedn beliili szelekcidra (Martins et al.
1990; Reynolds 2015; Gongalves és Martins 2019; Gongalves és Martins 2022). A sz8létermesztésben
azonban t6bb ezer szinte kizdrdlag 8si fajtdt haszndlnak (Vitis International Variety Catalogue 2024).

A Vitis genetikai er6forrdsok meg8rzésének gyakran hivatkozott eszkozei a szabadfoldi konzervélds,
az in vitro’ és a krioprezervalds (Bettoni és mtsai 2021), amelyek f6 szempontja 4ltaldban a fajtdk
kozotti sokféleségre osszpontosul. A sz8l6fajtak genetikai sokféleségének megdrzése érdekében
intézményi csiraplazma-tdrakat hoztak létre. Ezek kétségteleniil hasznosak, de nem ésszert kizdrolag
ezekre a gylijteményekre tdmaszkodni a sz8l6 genetikai erdforrdsainak megdrzésében. Feliiletiik
és szimuk nem elegendd ahhoz, hogy figyelembe vegyék a sz818 széles genetikai sokféleségét.
A gytijtemények kiegészitéseként a genetikai eréforrdsokat magdn, bortermeld birtokokon
meg lehetne &rizni. Anélkiil, hogy megkérddjeleznénk az intézményi klénszelekcidt, amely
bizonyitotta hatékonysdgdt, kivanatos lenne a tdmeges maganszelekcié tdmogatdsa az iiltetvények
kisebb, de jelentds részén, példdul 5%-4n (Leecuwen és Roby 2010). A magén klénszelekcidk is
hozzdjérulhatnak, korldtozottabb médon, a bioldgiai sokféleség megdrzéséhez. Ezeket a (tdmeges
vagy egyedi) magdnszelekcidkat, kiilonds tekintettel a virusos betegségek és a fitoplazma terjedésének
kockdzatdra, természetesen figyelemmel és ellendrzésekkel kell kisérni, azonban a termel szdmdra is
hasznos lehet, ha iiltetvényében a fentebb taglalt metodika szerint id8s iiltetvényében a kiiléndsen
jol teljesitd vagy bdrmilyen szempontrendszer szerint kivanatos egyedeket megfigyeli, és esetlegesen
egy szelekcids folyamatba beemeli. A tomeges szelekeié a legegyszer(ibb médja a névényanyag magin
teriileten torténd, magdn kezdeményezésti szelekciéjdnak, de lehetdség van valédi egyedszelekcids
program végrehajtdsdra is. Utobbi nyilvdnvaldan jelentésebb technikai és pénziigyi eszkozoket
igényel, mint a tdmeges szelekcid, és szerényebben jirul hozzd a bioldgiai sokféleség megbrzéséhez
(Roby és mtsai 2014), viszont egyontetd klénokat ad.
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A klénszelekcié Magyarorszigon

Magyarorszdgon a sz8l6 klénszelekeié a Sz6lészeti és Bordszati Kutatdintézetekben (SZBKI) és
néhdny agriregyetemen folyt és folyik napjainkban is. A klénszelekci6 kapcsdn érintett intézetek
Kecskeméten, Badacsonyban, Pécsett, Egerben és Tarcalon taldlhatok.

Kecskeméten két helyszinen is folyt kldnszelekcid, az egyik Mikldstelep volt a mdsik pedig
Katonatelep. Mikléstelepen 1988-t6l megsziint a sz8l8nemesités, az ottani szelekcidés munka
4tkeriilc Katonatelepre. Az Intézet 40 kldnja taldlhaté meg a 2023-as Nemzeti Fajtajegyzékben,
ebbdl 21 fehérborsz818-, 9 vordsborsz8l8-, 2 csemegeszdls- és 8 alanyfajta.

A badacsonyi SZBKI a Badacsonyi borvidék legfontosabb fajtdinak klonszelektdldsit Németh
Mirton irdnyitdsdval Badacsonyban Kirdly Ferenc kezdte meg 1956-ban. Klénszelekcids
munkdjukban az ’Olasz rizling’ és a *Sziirkebardt’ voltak a legfontosabbak, de vannak ’Rajnai
rizling’, ‘Budai’ klénjaik is. Az Intézet 23 kldnja taldlhaté meg a 2023-as Nemzeti Fajtajegyzékben
(NEBIH 2023), mindegyik fehérborsz616-fajta.

Az 1949-ben [étesitett Pécsi Intézetben Németh Mdrton kidolgozta a klénszelekedlds négy
lépcsds médszerét, és az SZBKI-ben a klénszelekciés nemesités orszdgos témafelelése lett. Tobb
4llamilag elismert *Olasz rizling’, "Furmint’, "Hérslevel’, "Kadarka’ klén Pécshez kothetd. Az
Intézet 42 klénja taldlhaté meg a 2023-as Nemzeti Fajtajegyzékben (NEBIH 2023), ebbél 30
fehérborsz818-, 12 vordsborsz8l8-fajta.

Az egri SZBKI-ben foly6 klénszelekcids munka a borvidéki szinten jelentds fajtdkat érintette, céljuk a
fajtdk eredeti értékeinek meg6rzése és Uj, pozitiv tulajdonsdgok kivalasztdsa. Az Intézet 15 klénja taldlhatd
meg a 2023-as Nemzeti Fajtajegyzékben (NEBIH 2023), ebbél 4 fehérborszdlé-, 11 vorosborsz6l6-fajea.

A Tarcali Kutaté Allomdsét 1950-ben hoztk létre. A Furmint’ és "Hirslevel@ klénvélaszeék
gazdagitdsdt ennek a kutatéintézetnek koszonhetjiik. Az Intézet 5 kldnja talilhaté meg a 2023-as
Nemzeti Fajtajegyzékben (NEBIH 2023), mindegyik fehérborsz8l6-fajta.

A fels8okratdsi intézmények koziil a volt Kertészeti Egyetem Sz8lészeti Tanszéken (illetve jogel6djén)
a klénszelekciés munkdk 1949-ben Kozma P4l tanszékre keriilésével kezd8dtek. A klénokat kléntipus-
szelekcidval valasztotedk ki. A médszer eldnyeiként hangsilyoztdk, hogy kikiiszobéli a klon- és
tomegszelekcid hdtrdnyait és hibdit, genetikailag gazdagabb szaporitéanyag el84llitdsdt eredményezi.
Ennek a munkdnak volt az eredménye a "Kadarka’ 1958-ban dllamilag elismert kléntipusa, a Kadarka
Kt. 4., amit 1998-ig 'Nemes kadarka-nak neveztek, valamint a ’Furmint’ 1969-ben 4llamilag elismert
kléntipusa, a Furmint Kt. 4., amit 1998-ig 'Nemes furmint-nak neveztek. A 2023-as Nemzeti
Fajtajegyzékben mdr nem szerepel egyetlen tanszéki klon sem (NEBIH 2023).

A keszthelyi Georgikon a mdsik felsSoktatdsi intézmény, ahol 1949-ben kezdddétt a
klénszelekedlds. A klonszelektaldst kezdetben Németh Mdrton négylépcsds, majd késébb a Luntz
Ottokdr 4ltal kidolgozott hdrom [épcsés médszerrel végezték. Elterjedtebb klénjaik: Olasz rizling
G. K. 1 (mindsitéskor "Nemes olasz rizling’), Olasz rizling G. K. 37, Olasz rizling G. K. 18,
Rizlingszilvani K. 3, Fehér chasselas K. 16, Piros chasselas K. 18. Alanyfajtdk klénszelektaldsdval az
1970-es évektdl foglalkoznak a Cserszegtomaji Kisérleti Telepen. Alanyfajtdk koziil a Teleki fajeak
klénszelektdldsdt végezték. A tanszék 10 klénja taldlhaté mega 2023-as Nemzeti Fajtajegyzékben,
ebbdl 9 fehérborsz618 és 1 alanyfajta (NEBIH 2023).

58



KERTGAZDASAG 56 (2024) 2

Osszefogla.lés

Az intézményi klénszelekci6 egyik elénye, hogy korldtozza a virusos betegségek hatdsit a
sz8l8iiltetvények noévényanyagdban. Hdtrdnyai is vannak, elsésorban a genetikai eréforrdsok
rendkiviili méreékdi erézidja. A szél8iiltetvények genetikai sokféleségének fenntartdsra érdekes
modszer a szelekcié mds moédjainak, példdul a tomeges szelekcidnak és a termeld 4ltal végzett
klénszelekciénak az elémozditdsa jelentds teriileteken, mint egy adott borvidék sz8léteriileteinek
5%-4ndl pl. Portugdlidban. Az alternativ szelekcié ezen mdédjai jelentds koltséget jelentenek azok
szdmdra, akik ezt alkalmazzdk. Tekintettel arra, hogy részt vesznek az 4ltaldnos genetikai sokféleség
megQrzésében, és ezdltal szolgdlratdst nydjtanak a kozdsségnek, nem lenne téves elképzelés, ha dllami
tdmogatdst képzelnének el, kiilondsen ingyenes technikai tdmogatds formdjéban. Ez a tdmogatds
keretet biztositana a szdl8szelekcid alternativ formdinak és a virusos betegségek terjedésének
megakaddlyozdsdra is. A tdmeges és az egyedszelekcidhoz jo szervezettség is sziikséges a stratégidt
végrehajtd termeldk kozott. A tomeges szelekcié 3-4 évet igényel, a magdn klénszelekcié pedig tobb
mint 12 évet. A Portugdlidban kifejlesztett mddszertan szerint lehetséges egy 6si fajtdn beliili genetikai
variabilitds meg8rzése és kamatoztatdsa a bortermel8k céljaihoz igazodé tobbféle poliklondlis
anyag szelekcidja révén. Ezek a kiilonbdzd tomeges szelekcidk nagy genetikai nyereséget (és ennek
megfeleld gazdasgi nyereséget) biztositanak, valamint meg@rzik a sokféleséget az tiltetvényben. Az
6si sz8l6fajedk fajtdn beliili sokféleségének erézidja okozta silyos probléma megolddsdra szolgald
modszerek rendelkezésre 4llnak, mdr csak a konszenzus kialakitdsa és a széles kor alkalmazdsuknak
kedvezd jogszabdlyi kdrnyezet megteremtése hidnyzik. A magyarorszdgi klénszelekcié nagyrésze
kutatbintézetekben folyt és folyik napjainkig. Mindezek mellett kiemelkedd alakjai Németh
Mirton (Pécs), Kozma P4l (Budapest) és Luntz Ottokdr (Budapest). Az SZBKI kutaté dllomdsain
az érdemi munkdt Badacsonyban: Kiss Ervin, Egerben: Bereznai Ldszl6, Kecskeméten: Kurucz
Andrés, Firi Jozsef és Hajdu Edit, Pécsete: Németh Mdrton és if]. Kozma Pal, Tarcalon: Brezovesik
Ldszl6,) végezték. Kozma Pl a kléntipus-, Németh Mdrton a négylépcsds egyedi szelekeid, Luntz
Ottokdr a hdromlépcsds klonszelekciés médszer megalkotéja. Oshonos fajtdink megérzése és
jovéje érdekében szelekcidjuk és engedélyeztetésiik kiemelten fontos lenne, mely segitség lehetne
a véltozé kornyezeti adottsigok melletti termesztésben.
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Summary

Clonal selection has become almost the only method of plant propagation in vineyards, thus

compromising the genetic diversity of the vine. Clonal selection allows the control of viral diseases

and the selection of genotypes according to agronomic, viticultural or oenological criteria. It reduces
genetic diversity and at the same time producers are exposed to the environmental instability of

clones. Some genetic diversity is maintained in institutional collections for the main grape varieties.
However, this method of conservation is underdeveloped, costly and remains vulnerable. A limited

proportion of mass selection in grape propagation, is a cost-effective way to preserve intra-varietal

diversity. Clonal selection itself can also contribute, in a more limited way, to the conservation

of genetic resources. Another approach to the conservation and selection of grape varieties is the
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one followed in Portugal. This strategy is exemplified by the conservation/selection of an ancient
Portuguese variety. The work begins with the ,.ex situ” conservation of a representative sample of
the variety’s intraspecific diversity, which in practice corresponds to a large-scale field experiment
based on a design of hundreds of clones to reduce random variation in quantitative traits. From
the evaluation of these traits (yield and must quality traits), within-variety diversity is quantified
and the range of predicted genotypic effects for each trait is analysed. Various mass selections
(polyclonal selections) are carried out for the design and planting of new vineyards. These various
mass selections also provide high economic benefits and diversity conservation, complementing
all the conservation work that has been initiated on the farm.

Keywords: clone, clonal selection, variability, mass selection
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