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"One of the most promising ways to restore andoénri
the cultivated gene pool is the utilization of thaest
gene resources that exist in the wild relatives/loéat.”
("A termesztett blza généallomanya drezgsének és
gazdagitasanak legigéretesebb Utja a blza vad
rokonsagaban meglé\gazdag génforrasok hasznositasa")

M. FELDMAN
1.BEVEZETES ES CELKIT UZESEK

Egyetlen paranyi bizaszem is tikorként tarhatjakellz emberi kultlra szinte
egész torténetét. Lathatjuk benne azt a sokezesl @zebtt élt 6sasszonyt, aki rajott,
hogy jobban jar, ha olyan egyedek magjait veti, lgplenek a kaldsztengelye nem
torékeny, a magjai nem peregnek ki a kalaszbolhatatk azt a foldrivest, valahol
Kis&zsiadban, aki 65z6r valasztott ki hexaploid buzat, mert észreyéttgy kenyeret
lehet beble sutni, ezért az egyik legkiemelkddb nemestit tisztelhetjik benne.
Lathatjuk azt a tbbbezer éves, felmérhetetldifeseitést, amelynek eredményeképpen
jelenleg termesztett blzafajtdink megfelelnek a kimasztotta kovetelményeknek,
megfeleb a terméshozamuk, ntiségik és termésbiztonsaguk, azaz ellendlldak a
kiilbnbdd kedvedtlen kdrnyezeti hatasokkal, igy példaul a fagggakzarazsaggal, a
talaj esetleg magas sotartalméaval, a kilodhietegségekkel szemben.

A nemesités, a fajta@dllitas azonban azzal a kdvetkezménnyel is jaryteg
szelektalt populaciék sebezBisége novekszik, a szelekcié ugyanis nyilvanval6an
eltavolitja a kérdéses populaciét a természeteg\alicié soran kialakult egyensulyi)
allapottél. Ez a tény Osztdnzi a kutatokat arragyhdijabb és Ujabb genotipusokat
vonjanak be vizsgalataikba és keresztezési progikg. Ez magyarazza a génbankok
kialakitasara és fenntartdsara forditott nem cgek@yagi és szellemi &eszitést. Arrol
van sz0 ugyanis, hogy a termesztett blza rokons&ggénallomanya szamtalan, eddig
kiaknazatlan lehéséget kinal a kildnbdzagrondémiai tulajdonsagok javitasa, valamint
a kornyezet védelme szempontjabdl. Exittehat a blza rokonsaga irant megnyilvanuld
fokozott érdelddés. Sok kutatasi progranizte ki célként gének, génkomplexumok,
kromoszomak Aatvitelét vad buzafajokbdl a termesztetizdba. A gyakorlati
megfontolasokon tal azonban elméleti szempontbdlais jelentsége a vad fajokkal
tortéry keresztezésnek, ugyanis a keresztézidgt mértékéll a rokonsag meértékére
lehet kovetkeztetni, azaz a hexaploid blUza evojacak folyamatara vonatkozé
ismereteket is szolgaltatnak a keresztezési progkamlyen maédon sikeriilt
egyértelnfien tisztazni a hexaploid buza teljes génalloméaralkoté harom genom
(ABD) koziil kettnek (az A és a D) a forrasat.

A vildg buzanemesitésére igen nagy hatast gyakazcit transzlokacio, melynek
soran az 1B blzakromoszéma révid karja centraligdftévén kicserédott az 1R rozs
kromoszoma rovid karjara. Az 1RS/1BL transzlokadiétdozé buza genotipusokban
tehat egy olyan kromoszémapar talalhatd, amelydeidrkarja a rozs 1R kromoszéma
rovid karja, hosszu karja pedig a buza 1B kromoszdmwsszu karja. Irodalmi adatok
alapjan kozel négyszaz buzafajta hordozza ezt mszlekaciot, a magyar fajtakra
vonatkozéan azonban csak a kilencvenes évek @élejénnak erre vonatkozé adatok,
indokoltnak fint tehat egy vonatkozé Ujabb vizsgalat, amely k&désg szerint kiterjed az
egész magyar fajtaszortimentre.



A nemesifk a transzlokacios kromoszéma 1RS karjara vonatkekzombinaciok
létrehozésara is torekszenek, tehat fontos infoidhjelent szamukra az, hogy mely
fajtdkban, milyen genetikai hattérben fordu aeltranszlokacio.

Az abiotikus kornyezeti stresszek kozul a szarazaag amely leginkabb
csokkenti a meigazdasagi kultirdk termésmennyiségét, veszélyezterdltal az
emberiség taplalékforrasait. Az agrotechnikai médsiz javitasan tdl a kultirnévények,
igy a buza szarazsdigésének javitasa ezért &sndien fontos nemesitési cél. E cél
nem csak kivanatos, hanem lehetséges is, hiszemiza bs rokonsaga efiba
szempontbdl is nagyfoku genetikai variabilitassaidelkezik. Fontos kutatasi feladat
tehat a szarazsdgés genetikai kontrolljanak feltardsa, és ackégekben az el a
szempontbol hasznos gének atvitele.

Dolgozatomban harom kisérletsorozatot foglaltanzéss

Az el egy keresztezési program, melynek céljiticum aestivum/Aegilops
cylindrica addicios vonalak Iétrehozasa. A vad tetraploigifajz Aegilops cylindricaal
végzett klasszikus keresztezési program aldpeétia aT. aestivumfagyallésaganak
javitasa az\egilops cylindricgjé fagytir6képességének segitségével. Az egyes vonalak
azonositasara kulonb®zromoszoma-azonositasi technikdkat adaptéltunkisérlet
soran elemeztem a hibridek morfologiai és citolbgsajatsagait, valamint egyes
mennyiségi jellegeit.

A masodik kisérletsorozatban szarazsags genetikai kontrolljanak feltarasa,
ilyen gének lokalizalasa céljabdél mar meg@évhinese Springdgropyron elongatunés
Chinese Spring Imperial rozs addiciés, valamintn€sé Spring/Cappelle Desprez
szubsztiticiés vonalak felhasznalasaval végeztirikérleteket a martonvasari
fitotronban.

A harmadik kisérletsorozatban a két nagy magyarorszagi bazesi® mihely,
az MTA Mezgazdasagi Kutatéintézete és a Gabonakutaté Khffdjteavizsgaltam az
1RS/1BL transzlokacié éforduldsa szempontjabdl. Az eredményesebb nebdnesit
munkdhoz ugyanis nemcsak a génallomadyitbse, fontos agrondémiai jellegekért
felelss gének lokalizadlasa, hanem a megléfajtak minél részletesebb genetikai
elemzése is sziikséges.

Kivancsiak voltunk arra is, hogy a magyarorszagagortimentben milyen az
1RL/1BS transzlokacié élordulasi gyakorisdga, hiszen a potencidlis nerésisit
alapanyagok tanulmanyozasa a fenti szempontokaalapglkilozhetetlen a korabbinal
tudatosabb, az értékes rezisztenciagének hatélgatysdsszi tavon 6vO korstier
névénynemesités szamara.



2. IRODALMI ATTEKINTES
2.1. ATERMESZTETT BUZA GENALLOMANYANAK BOVITESE
2.1.1. A buaza interspecifikus és intergenerikus hifidizalasa

Az utébbi néhany évtizedben intenziv fajtak vaéhttel a széleskéiradaptacios
képességgel rendelkiz tajfajtdkat. A kultirokoszisztémak ezaltal elvest#k
kiegyensulyozottsagukat. Névekedett a betegségekké&brnyezeti stresszfaktorokkal
szembeni érzékenység. A nemesitési tevékenység netilge bézis sSikilését
eredményezte. A blza rokonsagi korébe tartozo eqok ftobbsége eredményesen
keresztezhéta termesztett buzaval (Sharma és Gill, 1983; Baammtsai., 1992; Jiang
€s mtsai, 1994; Sharma, 1995). Ezek a vad fajolatteh bluzanemesités soran
hasznosithaté géntartalékot jelentenek. A kdzorssbgea genetikailag kiegyensulyozott
hexaploid természete sokkal alkalmasabb a kromaszd@nipulacidra (chromosome
engineering), a genetikai modositasokra, mint doitipfajok. Sok agrondmiailag
hasznos gént, pl. kulénb®zetegségekkel szembeni ellenalloképességért satrés
sofirésért felals géneket sikertlt mar az eddigiek soran atvinnil ¥ajokbdl a
termesztett blzaba (Zeller és Hsam, 1983; GaleibsrML 987; Knott, 1987; McIntosh,
1991; Islam és Shepherd, 1992; Friebe és mtsa§)199

A Triticum és a vele rokon nemzetségek, iGle§ azAegilopsnemzetség vad
fajainak gyijtése, vizsgalata, a faj- és fajtdigfgmények az un. génbankok fenntartasa
ezért all tovabbra is a gabonafélékkel foglalkomtatok érdekidésének homlokterében
(Kihara és mtsai, 1965; Yamashita, 1968; Zoharynésai, 1969; Feldman és Sears,
1981; Limin és Fowler, 1985).

Annak ellenére, hogy a k6zénséges, vagy kenyérthizad wheat) az emberiség
egyik legfontosabb gabonandvénye, szarmazasat rainchai napig nem sikerdlt
megnyugtatéan tisztazni. Eleinte a fajok kdzotkanmsagot morfolédgiai jellegek alapjan
vizsgaltak. Késbb klasszikus citogenetikai eljarasokat alkalmaztdérdés tisztazasara,
manapsag pedig molekularis genetikai, molekularisogenetikai moddszereket
hasznalnak. A rokonsagi kapcsolatok bizonyos fogFtdzatlansaga okozza a buza és
rokonsaga rendszerében tapasztalhatd bizonytalketagamelynek kovetkeztében a
fajok nevezéktana sem teljesen egységes. Az utdldsiél évtizedben is valtozott az
elfogadott nevezéktan. Ez megneheziti, sok esetb&szezavarja a tudomanyos
publikaciok megértését. A 9. Nemzetkdzi Blzagemetzimpozium (Morrison, 1998)
és az Europai Buza Konszenzus Dokumentum (OECD9)18%an Schlageren (1994)
féle rendszert javasolja elfogadni. Dolgozatombarséennek megfeléén hasznalom a
fajok neveit, fliiggelékben pedig a kénnyebb elig@zokledvéért kozlém a Kimber és
Sears (1987) altal javasolt nevezéktant és az efpjekra vonatkoz6 altalam fellelt
szinonim elnevezéseket, hiszen az 19%#tighublikaciokban ezekkel is taldlkozhatunk.
A leglényegesebb kulénbség Kimber és Sears, vatamain Schlageren rendszere és
nevezéktana kozott, az hogy aéldli a teljesAegilopsnemzetséget Bowden (1959) utan
a Triticum nemzetségbe sorolja, mig utdbbi megtartja Aegilops nemzetség
onallésagat, & egy diploid fajt [I. tripsacoidegJaub. & Spach.) Bowden - Kimber és
Sears szerint] egy Ujabb nemzetségbAmblyopyrunmemzetségbe sordimblyopyrum
muticum(Boiss.) Eig néven. Ezzel kapcsolatban sem teljegységes még a kutatok
véleménye.

A rokon fajokbdl a buzaba tortérgénatvitel technikaja nagymértékben fligg a
forrasul szolgal6 faj és a blza kozétti, az evdismran kialakult genetikai tavolsagtol.



A kenyérbuzaelsidleges géntartalékat alkotd fajok ktzé sorolhatjukTa aestivum
tajfajtakat, ar. turgidumL. vad - és termesztett fajtait, valaminT amonococcunt..-t,

az A genom forraséat és varietasaliageticunot és azurartut és a D genom donorjat az
Ae. tauschiiCoss.-t. Ezek#l a fajokbol kozvetlen hibridizacid soran feli&momoldg
rekombinacio eredményezhet géntranszfert, a hikeidevisszakeresztezve és az
utddokat szelektalva, megfalebredményt kaphatunk. llyen médon sok betegséggel é
kartewbkkel szembeni ellenallésagért félsl gént sikerllt atvinni a kultarfajba
(Mcintosh, 1991, Friebe és mtsai, 2001)

A termesztett biza szempontjabdlasodlagos génforrasul azok a poliploid
TriticumvVAegilops fajok szolgalnak, amelyeknek legalabb egy kozasogguk van a
bdzaval. Homolég rekombinacié ezen fajok esetélsereletséges. A tetraploid.
timopheeviizhuk. var.timopheeviiés varararaticumJakubz. és azok a diplofkkgilops
fajok, amelyek azaestivurban talalhaté B genommal rokon S genomot hordoznak
szintén értékes rezisztenciaforrasok (Friebe éaimgd01).

A harmadlagos génforrashoz tartozé fajok sokkal tavolabbi rokémisan allnak
a kenyérbuzaval, ezért kromoszomaik nem homolégokhomolog kromoszémak
parosodasat és rekombinaciéjat a bluzaban egy saétm az 5B kromoszéma hosszU
karjan lokalizaltPhl gén szabalyozza. A hexaploid buza harom kildébdiploid
genomot hordoz, ezért "sziikség" volt egy olyan &balzd rendszer kialakulasara,
amely meggatolja a kulénbéz de homeoldg - kromoszémak kozoétti parosodast. Ha
ugyanis ez a szabalyozé rendszer nem lenne, a gyladmeoldg parosodasok miatti
rekombinaciok a hexaploid genomot rendkivil indtabiennék (Riley és Chapman,
1958a; Sears és Okamoto, 1958; Sears, 1976). Adlogh&romoszéméak parosodasat
géatlé rendszer ftkodése miatt a hexaploid genom meidziskor Ugy kesk, mintha
diploid lenne, a 42 kromoszomabdl 21 bivalens dldkuA harmadlagos génforrast
alkoté fajok és a buza kozotti génatvitelhez tehas moédszereket kellett kidolgozni.

Teljes kromoszomakar atvitelére alkalmas az unnsskre jellemé& centrikus
torés-egyesilés mechanizmus (Sears, 1952). Az lansek ugyanis hajlamosak a
centroméranal eltérni, majd a torott karok Ujraegiyeek. Ha egy idegen kromoszéma
és a vele homeoldg bldza kromoszéma univalens #flaposan jelen, akkor viszonylag
nagy gyakorisaggal figyelhetlink meg teljes kar srdwkaciot (Lukaszewski, 1993). Az
1BL/1IRS bulza-rozs transzlokacié is, amelynekfaebulasaval a magyarorszagi
blazafajtakban e dolgozatban én is foglalkozom, sziffileg ezzel a mechanizmussal
jott létre.

A hibridek ebéllitasanal szikségesek az egyes fajok, nemzetségek
keresztezhéségére vonatkoz6 ismeretek. Megallapithatjuk azthisgy a legtobb
interspecifikus és intergenerikubriticum hibrid esetében nagyfokd himsterilitassal
szamolhatunk. A poliploid fajok a diploidokkal amyazilkként kénnyebben
kereszte&dnek, mint apaiakként.

Snape és mtsai (1979) valamint Falk és Kasha (18i&djhyos buzafajtak rozzsal
(Secale cerealelL.), valamint Hordeum bulbosurmal valé keresztezhgtégének
nagyfokud korrelaciéjarol szamoltak be. Magyarorsragermesztett blzafajtak rozzsal
valé keresztezhéségét Langné és Sutka (1989) vizsgéalta. Thomastsai 1(1981) a
keresztezhéség hasonld, nagymérigkorrelaciojat figyelték meg a. aestivuneés aS.
cereale L., valamint azAgropyron Gaertn., azElytrigia Deasux, aSecaleL. és az
ElymusL. nemzetség egyes fajai esetében.

Taylor és Quisenberry (1935) szerint a blza és lmrgsztezhéségéért a
buzaban egy, Lein (1943) szerint két recessziv(kénéskr2) felelés. Ezzel szemben a
rozsban dominans gének kontrollaljak a buzéaval Jaéesztezhéséget (Tanner és



Falk, 1981). Emiatt a keresztezémigi gének kozotti kdlcsdnhatasok ndvelhetik vagy
csoOkkenthetik a szemkotést a buza-rozs, illetveozs-blza keresztezések esetében,
tovabba ez azt jelenti, hogy azok a bluza genotipuamelyek korabban mar j6
eredményeket adtak buUza-rozs keresztezésekbenatdanh j6I fognak szerepelni
interspecifikus, illetve intergenerikus keresztéz@ogramokban is. Molnar-Lang és
mtsai (1996) a keresztezbiségért feldgls krl gént a Chinese Springbatvitték az Mv9
fajtaba.

2.1.1.1. A hibridek sterilitasa

Az interspecifikus- és intergenerikus hibridek ®itdsa még akkor is
akadalyozza idegen gének &tvitelét a termesztetbia] ha sikeril megkertlni az
inkompatibiliths okozta nehézségeket. A legtobhilstébrid azonban fertilissé tekiet
hibrid magok vagy a novénykék kolhicinnel téiékezelésével (Sears, 1941a; 1941b).
A természetes vagy szintetikus amfiploidok altatalsjobban hasznalhaték a kivant
idegen gén beviteléhez, mint azok a steril hibridekelyeket a termesztett blza és az
atvinni kivant idegen gént hordozo faj keresztezéishozunk létre (Morris és Sears,
1967; Kimber, 1979).

Meg kell azonban emliteni, hogy bizonyos szintetikamfiploidok meiézisa
instabil, ezért sterilitasuk nagy mértékigy példaul aT. umbellulatumx Haynaldia
villosa Schur. amfiploid (Sears, 1941a). Bizonyos stegilhibridek kolhicinkezelése
pedig nem eredményes, azaz nem toérténik meg a lezdntik megkeizédése. Islam
és mtsai (19817. aestivunx H. vulgare Gill (szébeli kdzlés). aestivunmx Agropyron
trachycaulumLink. ésT. monococcunvar. urartu x T. turgidumvar. durum esetében
emlitenek ilyen tapasztalatokat.

A faj- és nemzetséghibridek sterilitAsanak egyia akkejbdé embridk abortalasa,
amely rendszerint azért kovetkezik be, mert hidnya proembriét taplalé
endospermium, vagy az embrié &ejésében kovetkezik be valamilyen zavar. Ezen
nehézségek lekluzdésére hasznaljdk az embriotengkésize Az embridtenyésztés
azokban a hibridkombinaciokban vezethet sikerreglgekben az embrié abortdlasa a
gdmbstadiumot kévéen, pl. a korai szivstadiumban kdvetkezik be. Aenl embriok
mar kodzel vannak az autotréffa valashoz (Duditszidgs 2000). Az embridkultira
segitségével &éllitott fontosabb nemzetséghibrideket Heszky (39Z2llins és Grosser
(1984) és Molnéar-Lang és mtsai. (1999) foglaljazéss

Endo (1982, 1988) egyesegilopskromoszomak gametocid hatasarél szamol be
Triticum-Aegilopsaddicidkkal kapcsolatban. A legtébhikddsképes gaméta hordozott
Aegilops kromoszéma(ka)t, de mind a him-, mind é&fentilitds esen csdkkent.
Megemliti tovabba azt is, hogy abban az esetben bimonyos (leginkdbb
valészirisitheten a 2C) kromoszéma monoszémas formaban van jeleres: Spring
hattérben, akkor azokban a gamétakban, amebyekimeidzis folyaman ez a bizonyos
kromoszoma eliminalédott, gyakoriak a kromoszén&sék, kromoszéma aberraciok,
deléciok. Bizonyos esetekben a tordtt kromoszémelwégem mas torott végekkel,
hanem telomerikus struktiraval kapcsolédnak odggeezek a delécios kromoszomak
stabilizalodhatnak (Werner és mtsai, 1992). Azrilgeléciés kromoszémakat hordozé
névények utddaiban is megtaldljuk a deléciés kradost, tehat a delécio
stabilizalddott és szabalyosan oigikk. Ezzel a modszerrel 436 homozig6ta deléciés
vonalat allitottak €l homozig6ta forméban Iényegében az dsszes buzakeimakarra
vonatkozoéan, kivéve a legtébb 2A kromoszéma réad s minden 4B kromoszéma
révid kart érind delécidkat, ugyanis ezek homozigéta formaban lskeroltak. Nem



tudtak tovabba homozigota delécidkat kapni a 4A, B8 5D kromoszémak hosszu
karjat érind jelenttsebb mérték delécibk esetében. A delécibkat Giemsa C-sav
technikaval mutattak ki (Endo és Gill, 1996). Fejak a figyelmet arra is, hogy a
deléciés vonalak morfoldgiai, fiziologiai és biokiéin kiilénbségeket mutatnak és
rendkivil hasznosak lehetnek a blzagenom fizikakéffezésében. Tsujimoto és
Tsunewaki (1984) egyAegilops speltoidebsl szarmazd gametocid génnek bulza
kromoszomaba tortént beépilését mutatja ki. Schb@89) és Blitner és mtsai (1988)
szintén nagymeéty kromoszomalis instabilitast tapasztalt@kticum aestivum(Alcedo
fajta) és Aegilops caudataL. (2n = 2x = 14, genom CC) amfiploidjaiban és
visszakeresztezett szarmazékaiban. Ezt az inséabilszintén a gametocid hatdsnak
tulajdonitjak.

2.1.1.2. Interspecifikus és intergenerikus hibridek

Knobloch (1968) terjedelmes listat koz6él aGramineae faj- és
nemzetséghibridekl. Ebben 723 olyan hibridet emlit, amelyekben egg#ibként
valamely Triticum faj szerepel. A Kimber és Abubakar (1979) altadzésillitott listan
318 olyan hibridet talalhatunk, amelyek €#id7 Triticum faj és a rokon nemzetségek
(AegilopsL. Agropyron Gaertn.,Elytrigia Desaux.,SecaleL., Haynaldia Schur.,) 86
fajanak valamelyike.

A tavoli keresztezések irodalmanak Osszefoglal&sagen gyakoriak. Néhany
jelenBsebb ezek kozil: Percival (1921), Leighty és m(3826), Aase (1930), Kihara
(1954), Sears (1956a) Armstrong (1945) Sharma €$19B3), Belea (1986).

A szakirodalom &ltal emlitett ésTriticum fajhibridet Rosie (1955) szerint 1861-
ben Hallet hozta létre, azonban Cifferi (1955) rkérabbi eredményeét tesz emlitést,
igy Bellardirél és Barelléi, akik az 1800-as évek élsévtizedében probalkoztak
Triticum fajhibridek eballitasaval. Percival (1921) szerint Bromsgrove&84an szamol
be ilyen iranyl munkajardl, Raynbird (1851-53) $2m1846-ban allitott &l Triticum
aestivunmx Triticum turgidumssp.durumfajhibridet. A XIX. szd-ban még szamos neves
kutato, igy tobbek k&ézott Kérnicke (1885) és Vilimo(1880, 1889) foglalkozott buza
fajkeresztezéssel.

Hazankban az ilyen irdnyld kutatdsok csak 1945. uldzdidtek el
Mosonmagyardvaron, Fédon és Kompolton. Az alslleges cél a betegségrezisztencia-
nemesités volt. Martonvasaron 1950-ben (Kiss, 18&hhathy és Lelley, 1955; Belea,
1964) indultak el az ilyen jellégmunkék, Belea ké&bb (1975, 1980, 1981) a Szegedi
Bioldgiai Kézpont Genetikai Intézetében folytattédbaza faj- és nemzetségkeresztezés
kutatasat, a gyakorlati megfontolasok mellgkéint evollcids genetikai céllal.

Az utébbi évtizedben eredményes blza x arpa kexs&sitprogram valésult meg
Martonvasaron. Az in vitro szaporitott hibridnévények utédaiban buza-arpa
transzlokaciékat is ki tudtak mutatni (Molnar-Ladg mtsai., 2000a). A korabban
eléallitott Martonvasari 9krl segitségével pedligi blza *¢szi arpa hibridek éhllitasa
valt lehetvé (Molnar-Lang és mtsai., 2000b).
2.1.1.2.aTriticum fajhibridek

Kihara (1938) és Kimber (1979) triploid hibridekeaptak T. monococcungés
tetraploid T. turgidum illetve T. timopheevii keresztezésével. Ugyancsak triploid
hibridet eredményezurgidum illetve timopheevii vad Triticum fajokkal torté
keresztezése is. A hibridek meiotikus kromoszOmagmtasi adatai megbizhato
informaciot szolgaltatnak a saillgenomok homeoldgiajara vonatkozéan. Ennek alapjan



a diploidok (2x) és tetraploidok (4x) genomjai ktizhagyobb mérték a homoldégia,
mint a 4x x 4x, 4x x 6x illetve a 2x x 6x kombindiciesetében.

Kostoff (1940) kiulénbdé& kombinacidkbdl allitott & tetraploid hibrideket.
TermesztettT. turgidumot keresztezetfT. timopheevivel, tovabba vad tetraploid
fajokkal, mint példaul Ae. triuncialeval, Ae. triaristataval, Ae. ovataval, Ae.
cylindrica-val, Ae. crassaval, Ae. ventricosaval. Szintén tetraploid hibrideket kapdtt
monococcunés hexaploidl. aestivumilletve T. aestivumvad diploid fajokkal tértént
keresztezése eredményeképpen. Azt is megallapitbtigy a tetraploid hibridek
oktoploid amfiploidjai kevésbé fertilisek, citol@iag kevésbé stabilak, mint a tetra-
illetve hexaploid amfiploidok.

Pentaploid hibridek jonnek Iétre a kdvetédzmbinaciokbdl:T. aestivumx T.
turgidum T. timopheeviivagy valamely vad tetraploidriticum faj. Tovabba:T.
turgidum (vagy T. timopheevj)i x hexaploidTriticum faj példaulT. syriacumBowden
(DMS) vagyAe. triaristataGodr. & Gren.

Hexaploid hibrideket tobbek kodzoff. aestivumx Ae. juvenaleThell., T.
syriacum Ae. triaristatg T. zhukovskyZhuk. kombinaciékbél nyerhetiink.

Sears (1941a, 1941b, 1948, 1956) tobbek kozotbidigl. monococcungs Ae.
bicorne Forssk.bicorne Forssk., valamintAe. speltoidesTausch,Ae. caudatal., T.
umbellulatum Ae. tauschii,Coss.Ae. comosaibth & Sm. ésAe. uniaristataVis. F;
hibridek és amfiploidok fertilitasat és meiotikusoknoszémaparosodasat vizsgalta.
Kimber (1979)T. monococcumx Ae. longissimaés T. monococcumx Amblyopyrum
muticumBoiss. Eig I nemzedékének vizsgalata alapjan megallapitja, laag@sszes
diploid F, teljesen onsteril és nagy mértékbéistaril. A legtdbb hibrid meidzisa soran
altaldban nem képdott zart bivalens, esetenként egy legfeljebb k&t bivalenst
lehetett megfigyelni.

2.1.1.2.b. Intergenerikukriticum hibridek

Amennyiben nem ismert olyan fajta a fajon belll, ebben a kivant
tulajdonsagok megvannak, a fajtakeresztezékekim varhatunk megfeléleredményt.
Tovabba, ha a fajkeresztezések sem vezetnek atkfuémjdonsag elérésére, mas
nemzetséghez tartozo fajokat hasznalhatunk kemésitpartnernek. igy lehetett példaul
a rozs Becal¢ j0 homoktird képességét, a kecskeblUzaegdilopy, a tarackblza
(Agropyron betegségrezisztenciajat, a szem nagy fehérjbtaitaa talajjal szembeni
igénytelenségét a termesztett buzaba atvinni.

A Triticum termesztett fajai eredményesen keresztékhdtegilops, Secale
Agropyron Elytrigia, Haynaldia Elymus és Hordeum fajokkal, azonban az F
hibridekben gyakorlatilag nem figyelhetiink meg ntikits kromoszémaparosodast.



- Triticum aestivunmx Aegilopscylindrica hibridek

A kecskebUlzaAegilops cylindrical..; 2n = 4x = 28, genomformula:*C’DD) a
buzaféldek gyomndvénye, a hazankban az egyéshonosAegilopsfaj (Dégen, 1917;
So6, 1973; Vordsvary és mtsai, 2000).

Az Ae. cylindrica esetenként spontan modon is keresuldz a termesztett
bazaval. Ennek pl. a gyomirtdszer-rezisztencia /et hordozé bulzafajtakkal vald
kereszteddés miatt lehet jelesége, mert ilyen mddon a transzgénikus névényfaljtab
a rezisztenciagén elterjedhet a gyomndvények kdZEjbntanAegilops x Triticum
hibridek létrejottét figyelte meg Magyarorszagongbeé (1917) és Rajhathy (1954).
UgyancsakAegilops x Triticum spontan hibridekil szadmolnak be Popova (1923),
Leighty és Taylor (1927), Vavilov (1935), Jakubci(£932).

Az Aegilops cylindricax Triticum aestivumhibridizalasi kisérleteket Belea
(1992) foglalja 6ssze. Megallapitja, a szemkotéa ésirazasi szazalék abban az esetben
a magasabb, amikor akegilops cylindricaaz anyai partner. Ez altalaban is igaz az
Aegilopsx Triticum keresztezésekre.

Stefanovska és mtsai (1998) kilonboAegilops fajok (Ae. cylindrica Ae.
juvenalis Ae. triaristatg valamint Chinese Spring, valamint Chinese Sprinogi 5B
tetra 5D vonal éretlen embriokbdl ééllitott 29 hibridjének vizsgélata soran
megallapitottdk, hogy a kereszteZisgly mértéke atlagosan 20,36%, reciprok
keresztezés esetén pedig lényegesen alacsonydbbpsan 3,77%, a megporzott
viragokhoz viszonyitva. Az agrondmiai és a morfeddgellegek vizsgalata soran
heterdzishatast észlelt a ndévénymagassag és azlkatsz esetén, mig a kalaszolasi
idében intermedier érték adodott. Az lRibridek visszakeresztezésével 11,B@vényt
kapott, mig az F novények szabad leviragoztatasaval 23nBvényt. A meiotikus
kromoszomavizsgalatok alapjan megallapitotta, hexjgnifikAnsan magasabb aigly
alaki bivalensek szama a CS Ae. cylindrica kombinacié esetén, a reciprok
keresztezéssel szemben.

Endo (1979)Ae. cylindrica és T. aestivum(cv. Jones Fife) keresztezésével
eléallitott F-t Otszor keresztezett vissza, annak érdekében,y hoigpplazma
szubsztiticiés vonalat kapjon. Azonban az igy nyeyhal csak részlegesen volt
termékeny, és egyle. cylindrica kromoszémat is tartalmazott. A 43 kromoszémas
névények énmegporzasaval 44 kromoszomas vonalakaitk melynek meiézisaban 22
bivalens volt megfigyelhét Azonban mar a monoszomas, de a diszomas addicids
vonalban is instabil volt a meiotikus parosodasatensek, kvadrivalensek is kéfuitek.

A monoszémas addicid jeléist mértékben csodkkentette a fertilitast, mig a diszd
addiciénak csekély hatasa volt a termékenyllégeirinegporzott vonalbdl 20 vonal
utédnovényeinél megmaradt &e. cylindricakromoszéma, ami arra utal, hogy ezen
kromoszoma preferenciélis atvitelére utal, tovadldbgalabbis az anyai oldal esetében
gametocid hatasa van. Chinese Springbefesglopskromoszéma hamar eliminalodik.

Endo ké&bb (1988) kromoszoma-szerkezeti valtozasokrdl, cifkédl,
transzlokaciokrél szamol be olyan monoszomas atklimnalak utédai esetében, amelyek
Ae. cylindricdbdl szarmazé kromoszomat hordoznak. A szerkezeti 2&@tkat mutaté
utddokbdl viszont mar hianyzott &z kromoszéma. A kromoszématorések érintik az 6sszes
bluza kromoszémat. Megfigyelésélitazt a kovetkeztetést vonja le, hogy amennyiben a
sporofita nemzedékAe. cylindrica kromoszéméat hordoz, a gametogenezis soran
kromoszéma-rendellenességek lépnek fel azokbarvé@npékben, amelyekb idékézben
eliminalédott az Ae kromoszéma. Mivel gametocid hatast is medfigyeltt azzal



magyarazta, hogy ilyen esetekben a gamétaban skipososzoszéma-rendellenességek
alakultak ki, ami miatt riikbdésképtelenné valt.

llyen gametocid hatast idéznels edgyesAe. sharonensjshe. speltoidegs Ae.
triuncialis kromoszomak.

Endo és Gill (1996) 436 delécids vonalat allitotédk Chinese Spring fajtdban a
2C Ae. cylindrica illetve Ae. triuncialis és Ae. sharonensisnonoszémas addiciok
utédaiban. A deléciokat C-sav modszerrel azondékotMegallapitottdk, hogy a
delécids kromoszémakkal rendelkezonalak stabilak, a deléciés kromoszomak stabilan
oroklsdnek az utddokban, igy a kapott deléciok 80%-raveégtabil homozigota
vonalakat sikerilt éBllitani. Ez alél a 2A, valamint a 4B kromoszomaviddkarjat
érintd deléciok voltak kivételek, mivel az ilyen homozigddeléciés vonalak sterilek
voltak. A 4A, 5A, 5B, és 5D kromoszomak hosszi &arj nagyobb
kromoszomaszegmentumot ééirdeléciés vonalakbol szintén nem lehetett homoaig6t
utédokat nyerni. Leirjak, hogy a deléciés vonaladriimidgiai, fizioldgiai és biokémiai
tulajdonsagok tekintetében eltéréseket mutattadl fitggsen, hogy mely kromoszémat,
és annak milyen szegmentumat érintette a deléémuratnak, hogy a delécids vonalak
nagyon hasznos eszkdzei a blza kromoszémak fidikedpezésének.

Linc és mtsai. (1999) azAe. cylindrica genomszerveéiését vizsgaltak
citogenetikai médszerekkel. C-sav, GISH és FISHidat alkalmazva megallapitottak,
hogy azAe. cylindricaC’® és U genomjai hasonlok a megfaletionor diploid fajok az
Ae. caudataL. (C) és Ae. tauschii Coss. (D) genomjaihoz. Intergenomikus
transzlokaciok kialakulasat is meg figyelték.

Wang és mtsai. (2000). aestivumx Ae. cylindricaspontan hibridek buzaval
tortéry  visszakeresztémését vizsgaltdk. Arrél szamolnak be, hogy a
visszakeresztezé8b(BC,S,) szarmazé ontermékeny utédokban gyakran fordubiak
extra kromoszomak és kromoszéma szegmentumok. Gengitu hibridizacidval tdbb
bazakromoszémat (A és B genom kromoszémakat, anGnge&kromoszomak mellett) és
kilonb6d transzlokacidés kromoszoémakat mutattak ki.

Az Ae. cylindricaaz USA-ban a buza gyomnoévényeként fordd, elmely a
buzaval keresztezhetSnyder és mtsai. (2000) szantofoldi kisérletekbdmiza kdzé
kiilbnbdsd aranyban elvetve buza Ae. cylindricahibrideket azt tanulmanyoztak, hogy
a hibrid névények a bazaval visszakeresilee, fertilis utddokat eredményeznek-e, ily
maodon lehetvé téve, hogy a herbicidrezisztencia transzgéndafaprévén elterjed a
gyompopulacidban. Azt talaltdk, hogy fertilis B@dvények jonnek létre, vagyis a
transzgén elterjedésének fennall a Iébége.

Friebe és mtsai. (2000) szintén Ae. cylindrica2C° kromoszéma gametocid
tulajdonsagat hasznéltdk blza-rozs addiciés vobatakkromoszémaatrendiaesek
vizsgélatara. Erre a célra olyan vonalakat hasakalimelyek diszémasak a kérdéses
rozs kromoszémara, valamint monoszémas allapotatoazak aze. cylindrica2C’
kromoszomat. Az utddok 7%-ban azonositottak atrafutit rozs kromoszomat, 4,6%-
ban volt kimutathaté kromoszéma deficiencia, 1,8b& blza-rozs dicentrikus
kromoszoma és 0,6%-ben terminalis transzlokacid.ssaéikeresztezést koget
onmegporzassal 56 deficiens rozs kromoszomat dikéwimo-, vagy heterozig6ta
formaban azonositani az utdédokban. A deficienciBRakromoszéma kivételével, az
0sszes rozs kromoszomat érintette.



- Blza x rozsTriticum x Secalé hibridek

Az el buza x rozs medd hibridrél Wilson (1876) szamolt be, célja a két
novény kedvei tulajdonsagainak egyesitése volt. Azéetermékeny blza x rozs
hibridet Rimpaunak 1890-ben sikerilté@llitania. Ez a hibrid triticale néven valt
ismertté.

A buza és a rozs fajok keresztediségében I|ényeges intraspecifikus
variabilitdsrol szamol be mar 1928-ban Leighty @nd®d. Megemlitik azt is, hogy
kdnnyebben lehet blza - rozs hibridet kapni, noasr- baza hibridet. A legtébb biza -
rozs hibrid teljesen himsteril és nagymértékbésteril. A biza kromoszémak nem
parosodnak a rozs kromoszémakkal, emiatt a mertaiyméni instabilitdst mutat az
F; generéacioban.

Kiss (1968) 1951-ben kezdte el Martonvasaron amtiakat, amely elvezetett az
elss hexaploid Triticale megsziletéséhez. A hibrid @isdhmann 481 x rozs (2n=56) és
a Triticum turgidumx rozs (2n=42) amfiploidok kétszeres keresztdxdsgzarmazott
1955-ben.

Kiss (1966) a diploid, tetraploid és hexaploiditicum fajok rozzsal valo
keresztezése soran megallapitotta, hogy leggyergébliploid fajok T. monococcum
T, boeoticuh kereszteddnek rozzsal. A tetraploid fajok kézil B durumés aT.
carthlicum nagyobb szemkdtést adnak, mintfTatimopheevjia T. turgidumés aT.
dicoccum Legjobb szemkotést a hexaploid buzafajok adfalsgelta, T. aestivum

Kiss (1968) kulonbdx rozsfajok §. vavilovii, S. cereale, S. montanum, S.
africanum) szemkotését is tanulmanyozta buzafajtakkal tértéagporzaskor.

- Blza x tarackbuza ¢iticum x Agropyron) hibridek

Az el blza x tarackblza hibridet is Wilson (1876) attéeeb. Késsbb, 1929-
ben Cicin az egykori Szovjetuniéban foglalkozdyen keresztezésekkel. Hazankban
elssként Kiss Arpad Mosonmagyarévaron végzett buzarackblza keresztezéseket
1946-ban, majd ez a munka 1950-ben Martonvasatgtatédott. Ezt a hibrid anyagot
fejlesztette tovabb Szalai (1968), aki Az elongatumx T. aestivumhibridnek T.
aestivummalvalo t6bbszori visszakeresztezédéperspektivikus torzseket szelektalt,
majd ezekBl a térzsekBbl allitotta eb az Alfdld fajtat.

A hozzévebleg szadzAgropyron fajbol (az Elytrigia nemzetséget is beleértve)
kozel 30-at kereszteztekriticum fajokkal (Smith, 1943; Sharma és Gill 1983). Sears
(1948) szerint aAgropyronkromoszémak nem parosodnak a buza kromoszémaizal.
Agropyron elongatum(Host) Beauv. Elytrigia pontica Holub.) és azAgropyron
intermedium (Host) Beauv. A. glaucumDesf.) a keresztezésekben leggyakrabban
hasznalt fajok. A legkdnnyebben a tetrapldid turgidummal és a hexaploidr.
aestivummal kereszteinek. A T. aestivumx A. elongatumF; hibridek fertilitasa
nagymértékben fiigg a saplartnerként hasznalt genotipustdl. Sharma és GIBZ) T.
aestivumx A. trachycaulumaestivumx A. ciliare (Trin.) Franchet Elymus ciliaris
(Trin.) Tzveler, aestivumx A. juncaceumés aestivumx A. intermediumhibrideket
allitott eb. Muramatsu és lkeda (1983) az éretlen hibrid edkbtaptalajon valo
nevelésével nyertaestivum x Agropyron hibrideket kulénbé& Japanban honos
genotipusokbdl.

2.1.2. Addici6s vonalak dallitasa



A blza azon tavolabbi rokonai kdzil, melyek egyilkzd genomot (A, B, D) sem
hordozzak, sok rendelkezik olyan hasznos tulajdgmigéal, mint példaul kilonb&z
betegségekkel és kornyezeti stressztébiled szembeni rezisztencia. Az ilyen
tulajdonsagok atvitelére kulonb®modszereket dolgoztak ki.

Mar régodta (Leight és Taylor, 1927; O'Mara, 1938jneért lehaiség egy
névényfaj egy vagy tébb kromoszémajanak addiciéjagy e masik faj
kromoszomaszerelvényébe. Az egy idegen kromoszéendeltvel kapott egyedeket
monoszomas-, egy kromoszomapar bevitelével kapgytdeket diszémas addicidknak
nevezzik.

A nemesités szempontjabdl fontos génétvitel rentddzegyszeiien 6rokbds
jellegeket (mint a méar emlitett betegségreziszendidrtey rovarokkal szembeni
ellendlloképesség) érint. Ezekben az esetekbemetigla kivant tulajdonsagot hordozo
kromoszdma addicids (vagy szubsztitlciés) vonal&@iedlitdsa. A mddszer réviden a
kovetked: az idegen fajt keresztezziik a buzaval, és vagglihaploid £ névényeket,
vagy a kolhicinnel @allitott amfiploidokat visszakeresztezziik a buzélszl, majd
tovabbi visszakeresztezéseket kdvéinmegporzas utan, melynek eredményeképpen
addiciés vonalakat kapunk, amelyékikivalogatjuk a kivant tulajdonsagot hordozo
egyedeket.

A monoszdémas addicidknal gyakran talalkozhatunkiszaivizio jelenségével -
amikor a nem parosod6 (univalens) kromoszémak k#@résyban valnak szét a
centromeronndl (szemben a normalis hosszirdnyavaaésal), - és telocentrikus
addiciokat kaphatunk. Ez abbdl a szempontbdl fetiét ebnyds, hogy a teloszomas
vonalak citologiailag nagyon kénnyen azonosithdféars, 1981). Az addiciés vonalak
az euploidokhoz képest kétségkiviil kevésbhé stablakeidzisban bekdvetkézninden
olyan zavar, amely az idegen kromoszémak parosbdésati, legtdbbszér azok
eliminacibjat eredményezi. Ez valésilieg a normalis gamétanak az evollcié soran
kialakult kompetitiv e@lnyére vezethétvissza.

2.1.3. Spontéan transzlokaciék

A tavoli keresztezésekb szarmaz6 hibridekben esetenként spontan
transzlokaciok figyelhék meg az idegen faj és a buza kromoszomai kozatim®s
termesztett fajta hordoz példaul spontan 1B/1Rsulmkaciét (Mettin és mtsai, 1973;
Zeller, 1973; és 2.2. fejezet).

A buza -Agropyronszarmazék Agent fajta pedig egy, a 3D kromoszdé@mats
transzlokaciot hordoz (Smith et. al.,, 1968). A gzbpkacid kdvetkeztében kialakult
levélrozsdarezisztencidtiR4 gén) szamos amerikai fajtaba vitték at ezzel asréel.

Sears (1972) teljes kromoszomakart érigéntranszferre vonatkoz6 modszert
javasol. A mobdszer lényege a kovetkeza 20 + 1 (B) + 1' (idegen)
kromoszomaszerelvéfiyndvényeknél az univalensek miszdiviziéja figyetheheg.
Abban az esetben, amikor ez mindkét univalenstiéugyanabban a sejtben, a blza
kromoszomakar Osszekapcsolédhat az idegen kromedadral. Azonban ennek
gyakorisdga olyan kicsi, hogy a modszer gyakorditalmazasat korlatozza (Sears,
1981). Ennek ellenére Zeller (1981) példaul Chin8peing monoszomas vonalak és
Chinese Spring - rozs addiciés vonalak keresztbébsszarmazo novényeknél két
esetben figyelt meg buza - rozs transzlokaciét.dilazonban a spontan transzlokaciok
gyakorisdga igen kicsi, tovabba nem iranyitottak6dszereket dolgoztak ki
transzlokaciok és rekombinansok indukalasara.

2.2. AZ 1RS/1BL TRANSZLOKACIO KIALAKULASA, ELOFORDULASA,
VIZSGALATA



A vilag bluzanemesitésére igen nagy hatast gyakazod transzlokacié, melynek
soran az 1B buzakromoszéma rovid karja centraligdftévén kicseréddott az 1R rozs
kromoszoma rovid karjara. Az 1RS/1BL transzlokadiétdozé buza genotipusokban
tehat egy olyan kromoszomapar talalhatd, amelydekl ikarja az 1R rozs kromoszéma
rovid karja, hosszu karja pedig az 1B blUza kromoszdosszu karja. A spontan
transzlokaciordl élszor Kattermann (1937), O'Mara (1947), valamineRRiés Chapman
(1958hb) szamoltak be. Az azéta eltelt évtizedekt al@dbb mint 250 buzafajtaval
kapcsolatban szadmoltak be az 1RS/1BL transzlokatifordulasarél. (Zeller, 1972;
Mettin és mtsai, 1973; Schlegel és mtsai, 1994;akakwski, 1990; Rabinovich, 1997).
A jelenleg termesztett fajtak nagy hanyadéabanHatél hasonlé génkomplexum, mely
magaban foglalja asr 31 szarrozsdaRuccinia graminiy az Lr 26 levélrozsda R.
reconditg, azYr 9 sargarozsdal( striiformig aPm 8lisztharmat Erisiphe gramini¥ és
a Gb levélteti (Schizapis graminungéneket (Sebesta and Wood, 1978; Zeller and
Fuchs, 1983; Heun and Fischbek, 1987). Bar a géplommm mar elvesztette
lisztharmat és levélrozsda ellenallésagat, szaddozd szemben még megvédi a fajtakat.
(Beds és mtsai, 1993). A transzlokacié nagy gyakorisél§fordulasa miatt fontos cél a
nemesitési alapanyagok szélegkdesztelése e tekintetben, annak érdekében, hogy
tudatosan, 1RS/1BL transzlok&ciotdl mentes U Kajtalehessen a buzanemékit
szamara alapanyagként ajanlani.

A blza-rozs transzlokaciés formak spontan mdédoretkekztek a hdszas és
harmincas években Németorszagban végzett bluzaeoezsztezésekib Zeller és Fuchs
(1983) két transzlokéacios forrast emlit Salzmin@&stlzmiinder Bartweizen, nemésit
Riebesel) és Weihenstephant (Neuziicht, neth&sittermann), azonban néhany sperz
egyetlen forrast feltételez (Lein, 1943; MoonenZéven, 1984). Schlegel és Korzun
(1997) a Petkus rozsfajta és kulonbode ismert pedigréjblzafajtdk RFLP elemzése
alapjan azt allapitjdk meg, hogy a Salzmiindei ésVeihenstephanbdl szarmazé
transzlokaciés fajtdk mintazata nagymértékben Has@mi csak kézds szarmazassal
magyardzhatd. Lein, aki Riebesel asszisztense Jo#tszamol arr6l, hogy a
Salzmiindében végzett keresztezések anyagait tes®el szétkildték egész
Németorszagba, igy Weihenstephanba is. A kdzosetethmasztja ala P. Bartos is
(publikalatlan adat), aki a két német forrasbdl rsmzd fajtdk reprezentansainak
(Avrora, Kavkaz, Winnetou, Orlando, Saladin, valanBenno és Clement) levélrozsda-
reakcidjat vizsgalva a két forrasbol szarmazéd kagh nem talalt kilonbséget a
kiilbnbd®d rozsdarasszokkal szembeni reakcioban, vagyis aé&tt allélikus variaciot.
Szarrozsdara vonatkozdan szintén erre az eredméojott a salzmiindei eredet
Orlando és a weihenstephani Zorba fajtak esetében.

Az 1RS/1BL transzlokaci6 magyar buzanemesitésbateahas évek masodik
felében nemesitett szovjet Aurdra, Kavkaz, Szkqeka 35 és Bezosztaja 2 fajtak
révén kerllt be. Mindegyik emlitett fajta nemégt Lukjanyenko (1973), aki az
alabbiak szerint irja le e fajtak szelekcigjat: &utucht produktiv, kompakt kalaszaval
tant ki. Kedve3® feltételek mellett 5-6 szem volt kaldszkdnkén8kalaszka volt egy
kaldszban, melyben nem volt ritka a 70 vagy anitéth szem. Megtlés- és sargarozsda
ellendllo, szar- és levélrozsdaval kissé &aftlik. Ugyanakkor rossz a <ipari
minésége, ké& érédi, szarazsagra érzékeny és kevésbé j6 a télallosagho54-ben
megkezdett keresztezési programban kiemélkeljesitményt adtak terdhépességre a
Neuzucht x Bezosztaja 4 kombinaciobdl szelektaitsek, de kés érédiek és rossz
mindsédiek voltak. Tovabbfejlesztésiikre 1960-ban a Lutes&dd h 147-es torzsiket a
Bezosztaja 1-gyel keresztezték, majd anémzedékben kalaszszelekcidra kerllt sor. A



hat legjobb térzs kézil az 1967-ben allami fajthitekbe bejelentett Auréra és a
Kavkaz tint ki.

Az Aurérat és a Kavkazt Magyarorszagon 1970-berssiiatték. 1971é 3 év
alatt 1%-6l 48%-ra tt a két fajta vetésterulete, de ekkor a 4-es, 26egy Uj, az 52-
es lisztharmat rassz felszaporodasa kovetkeztébgekénnya valtak (Szunics és
Szunics, 1978), mivel ezek a rasszolPm8 lisztharmatrezisztencia-génre virulensek
voltak. Miutan e fajtakat kivontdk a koztermesztdsbogékonysaguk is némiképp
csokkent, de eredeti ellenallésagukat nem nyerigsza (Szunics és Szunics, 1984). A
Yr9 sargarozsdarezisztencia-gén szintén az 1RS/1Bhszigkacié révén kerilt a
Kavkazba és az Aurdraba. Szunics és mtsai (1989)&iatai szerint a rasszok egy része
virulens, masik része avirulens volt a génre LA26 levélrozsda rezisztencia-gén, mely
szintén e transzlokacio révén lelhefel, ugyancsak nem hatékony a kelet-eurdpai
rasszpopulaciéval szemben (Szunics és mtsai, 1991).

Az 1RS/1BL transzlokacion talalhaté rezisztenciaedé kozil az Sr31
szarrozsdaellenallésag-gén bizonyult ezidaig aoldyj hatékonysagu rezisztencia-
faktornak. Roelfs (1988) 86, kulonk®Zoldrajzi helyl szarmazé fajtat emlit, mely
rendelkezik azSr31 génnel. Hasonlé megéllapitast tesznek Szunics téai,n{1991).
Medgfigyeléseik alapjan az ilyen fajtak altaldbarmnevagy csak a tenyéssidvégén
fert6z6dnek csekély mértékben. Ugyanakkor megjegyzik, h@ezosztaja 2 bizonyos
esetekben hasad erre a tulajdonsagra, az ell@ialdogékonyig megtalalhaté minden
tipus. A ferbzési adatok és a fajtak genealdgiaja alapjan Sgu@scSzunics (1993) ugy
vélik, hogy a Martonvasari 14, a Martonvasari 1B8Jatonvasari 20 és a GK Zombor a
Kavkaztol, a Martonvasari 23 a Kavkaztdl vagy a ®&=taja 24l, a GK Sagvéri az
Aurératol 6rokolte asr31gén altal biztositott ellenallésagot.

Az 1RS/1BL transzlokacié a magyarorszagi buzaneddsgrogramokban is
elstsorban az Auréra és a Kavkaz fajtakon keresztjddeel, a martonvasari
keresztezésekben ésorban az utdbbi fajta szerepelt gyakran. A fatarjtségét
mutatja, hogy tobb blzafajta sziletett e kombindmib (2.1 abra), és még 1985-ben is
430 olyan torzs szerepelt a martonvasari nemegitégramban, amelynek pedigréjében
a Kavkaz sziflként vagy nagysztiként szerepelt. Ebben az évben a fajta a teljes
martonvasari tenyészanyag genetikai hatterébef/da&zerepelt. Ez az arany az évek
folyaman 0,16%-ra csokkent, ami részben a kézvéltleiKavkaztdl szarmazo torzsek
szamanak csokkenés#lf163 db), részben pedig abbdl adédik, hogy afakkor mar
nem nagyszidként, hanem tavolabsként szerepel a térzsek pedigréjében (2.1
tablazat). (Lang és Béd1994)

2.1 tablazatA Kavkaz és az Mvl15 gyakorisdga és részaranya aomasari buzanemesitési
programban (1985-1991)

Fajta 1985 1986 1987 1988 1989 1990 1991 1992 1993
Kavkaz Torzsek szamr  43C 25C 17z 21z 193 191 16: 82 35
Kavkaz Véraran 1,1¢ 0,6¢ 0,4¢ 0,4C 0,3¢ 0,31 0,2¢ 0,0¢ 0,0¢
Mv 15 Torzsek szan 9 50 20% 40& 72C 108¢< 1164 109¢ 82¢

Mv 15 Vérarany 0,06 042 1,18 2,60 5,53 8,66 8,21958 6,23




Beds és mtsai (1993) a Martonvasari 14, Mv 15, Mv 16&, M, Mv 18, Mv 19,
Mv 20, Mv 21, Mv 22 és Mv 23 fajtédk gliadin 6sszeté alapjan kovetkeztettek az
1RS/1BL transzlokaci6 meglétére. Az emlitett buljaka pedigréje alapjan a
transzlokécids kromoszéma 6t forrdsét feltételaziMv 14, Mv 15, Mv 16 és az Mv 20
a Krasznodarbol szarmazo Kavkaztél, az Mv 18 aszé@geti Solaristol, az MV 21 és Mv
22 az Ujvidéki Posavka lt az Mv 19 a generdl tosevoi GT 5239éR-brokolte a
transzlokaciét. Az Mv 17 és az Mv 23 pedigréjéberersptt MvTF torzsben
(martonvasari toérpeforras) mind a Kavkaz, mind adetaja 2 megtalalhaté, mint
lehetséges 1B/1R donor. A Soladsei kozott pedig megtalalhatjuk a Kavkazt, a
Posavka 2-ében a Szkoroszpelka 35-t a GT 5239+2-&bdurora, mint a transzlokacio
forrasa.

A transzlokaciot hordozo6 genotipusok altalaban riegkedett produktivitasiak.
Ugyanakkor a rozsbél szarmazé génkomplex kethlez hatdssal van a blza &pari
minéségére, mely egyrészt a gamma secalin jelenlétémdthaté be az omega- és
gamma gliadinok helyett, masrészt az 1BS kromoszéraaaz az 1B rovid karja -
kismolekula-sulya glutenin alegységeinek hianyaeaethetk vissza. Bed és mtsai
(1993) a sittipari minsségben jeles kilonbséget figyeltek meg. Az 1B/1R
transzlokacié jelenléte ellenére a vizsgalt fajtdlkbsége j6 reoldgiai tulajdonsagokkal
rendelkezett, kenyértérfogata pedig megéehdlt. Ennek alapjan osztjak Javornik és
mtsai (1991) a j6 mifsédi és 1B/1R transzlokaciét hordozé Balkan, Jugosald&s
Zvezda fajtak vizsgalata alapjan kialakitott véleg&t, melyet Graybosch és mtsai
(1990) azzal tAmasztanak ala, hogy az 1B/1R gemdtéttere jeleiisen mddosithatja a
stBipari tulajdonsagot. Ezt az allaspontot tamaszifaMartin és Carrillo (1999), aki
megallapitja, hogy az 1BL/1RS transzlokacié hataskegtobb miségi tulajdonsag
vonatkozasaban nagymértékben fligg az adott, ta@zdbt hordoz6 fajta a genetikai
hatterédl.

1RS/1BL transzlokacié kimutatasara tobb modszeeistes és alkalmas, igy a
2.4. fejezetben emlitett kromoszéma-savozasi modkz&bzul kildndésen a C-sav
technika, a 2.5. fejezetben emlitett genamisitu hibridizalas és a 2.6. fejezetben
targyalt SDS-PAGE. A citogenetikai médszerekkel nesak a transzlokacié ténye
allapithaté meg, hanem az is vizsgalhaté, hogyrvajdranszlokacié érinti-e a teljes
kromoszomakart, vagy esetleg csak kisebb részétzoBsky és Francki (1999)
Osszefoglaljdk az 1RS rozs kromoszéma-kar és az Heeneoldg csoporthoz tartozé
baza kromoszémak rovid karjanak kicsédésével létrejott transzlokaciok kimutatasara
szolgald technikakat. Osszehasonlitjak a gél edétézissel, HPLC-vel, monoklonalis
antitestekkel, rozs-specifikus molekularis probdkk®&FLP és PCR prébakkal,
kromoszoma-sivozassalin  situ hibridizaciéval és flow-citometridval elérléet
eredményeket.

Moonen és Zeven (1984) SDS-PAGE-val vizsgalt 17afajiat, melylsl négynél
allapitotta meg az 1RS/1BL transzlokacidfetdulasat. Friebe és mtsai. (1989) C-
sdvozast és SDS-PAGE-t hasznaltak tetraploid (duasthexaploid fajtak jellemzésére
a transzlokacio éfordulasa szempontjabal.



2.3. ABUZA SZARAZSAGTURESENEK GENETIKAI VIZSGALATA
2.3.1. A nbvények és a szarazsag

A szarazsag a buza terméscsokkenését okozd eggfkntesabb abiotikus
stresszténydiz A szarazsagot, vagy inkabb a vizhianyt Ggy hatétuk meg, mint a
novény vizigénye és vizelldtasa kozti egyensuly nyaé (Gibbs, 1975). A
mezgazdasagi gyakorlatban ez rendszerint azt jelbotly a névény szaméara nem All
rendelkezésre az optimalis ndvekedéshez sziksébehéd nedvesség sem csapadék
formajaban sem a talajbél (Mather, 1968). Val6jdaasrarazsagot és a szaradgségt a
névény-talaj-légkori tényék dinamikus interakcidjanak fuiggvényében lehetldeani
(Arraudeau, 1989).

A a novények szarazsagstresszével kapcsolatosn@ggiat Gupta és O'Toole,
(1986) foglalja 0ssze:

- szarazsagités: a novénynek az a képessége, hogy meggelaiovekszik és
fejlédik, még korlatozott vizellatasi feltételek, vagipszakos vizhiany esetén is. Levitt
(1980) a szarazsdgést, mint a szarazsag ellenallésdag és a szarazhkdgllés
egylttesét hatarozta meg.

- szarazsag ellenallésag: a névénynek az a képedségy vizhianynak ellen tud
allni, olyan moédon, hogy szervezetében cstkkemzpoténcial.

- szarazsag elkertulés (drought avoidance): a niwdnwz a képessége, hogy
szarazsag esetén is képes sajat szervezetéb&nikatiennyiséget tartani

- "Menekilés" a szarazsagsokl(drought escape): a névénynek az a képessége,
hogy befejezi az életciklusat (megérik), mitelaz adott klimatikus viszonyok kozott a
szarazsag bekovetkezne

- szarazsagstressz utani felépilés (drought regpver ndvénynek az a
képessége, hogy a szarazsag utan folytatni tudjekedését és féjtiését, minimalis
termésveszteség mellett

2.3.1.1. A szarazsag morfologiai, élettani és hialké hatasai
2.3.1.1.a. A szarazsag és a ndvény novekedésialded, terméshozama

A szérazsag érinti az élettani, biokémiai folyarkataa névény fefldése minden
szakaszaban (Kramer, 1969). Keim és Kronstad (1981 bokrosodas mértékének
55%-0s csokkenés#lr szamolnak be szarazsagstressznek Kkitett, illgdvedntozott
novények esetében. Quarrie és Jones (1979) a sagshtessznek a novények
fejlédésére és morfologiai bélyegeire gyakorolt hataddivetkedkben foglalja 6ssze: a
csOkkent mérték sejtosztddas kovetkeztében feliépcsokkent levélfelllet, a
gazcserenyilasok szaméanak névekedése, a lévétsittség mertékének a ndvekedése a
levél mindkét oldalan, az egységnyi levélfelilesd sejtek szamanak ndvekedése és a
kaldszkédk szamanak csokkenése. A kaladszkak szamésiddkenésén tulméan a
szarazsagnak a buza termését csOkkbatasa efssorban a kalaszonkénti szemszam
csokkenésével magyarazhaté. Ennek pedig a szaraaltab indukalt novek§
himsterilitas az oka (Morgan, 1980a; Saini és Aalhirl982). A himsterilitast pedig
részben, vagy egészben az endogén abszcizinsagrkodmoé ndvekedése altal kivaltott
pollen életképesség cstkkenés okozza Morgan (1980b)
2.3.1.1.b. A szarazsag és a novények gazcserggfgparologtatas)



A legtobb névénynél a szarazsag a gazcserénekasagényilasok zarodasabol
ered csokkenését eredményezi. Shimshi és Ephrat (1&T6) szamolnak be, hogy a
blazafajtak géazcserenyilasainak nagysdga megfeléellatasi feltételek mellett is
kilonbozik. Megallapitottak, hogy a nagyobb gazesgilasokkal rendelkéz fajtak
nagyobb termést adnak, anélkiil, hogy tobb vizredeszikségik. Shimshi és mtsai.
(1982), 6sszehasonlitva blzafajtak szarazsag-steeadott gazcserenyilas-valaszait, azt
tapasztaltdk, hogy gazcserenyildsaikat &ltézpotencialnal zarjak. Lawlor (1979) arrol
szamol be, hogy sem so6tétben, sem fényben (fotiodesp) nem valtozik a buza légzése
-2 MPa vizpotencial mellett. Gordon és mtsai. ()9&%izvesztésnek a bluzagyokerek
légzésére gyakorolt hatdsat vizsgalva azt talaltégy a vizvesztés a gyokerek csokkent
légzését eredményezi.

2.3.1.1.c. A szarazsag és a fotoszintézis

Wardlaw (1971) szerint a szarazsag jdieah csokkenti a buzandvény nettd
fotoszintézisét a zaszIos levélben, a deisternddiumban és a kalaszban. Ugnik,
hogy a fotoszintetikus apparatus sériilése csakzasgéenyildsok zarddasavidezs
szarazsagnal sllyosabb szarazsagstressz esetdékekzilvbe (Shimshi és mtsai., 1982).
A CO, asszimilaci6 csokkenése a gazcserenyildsok zéandalés is lehet a
kdvetkezménye, azonban vannak bizonyitékai & @8szimilacido gazcserenyilasok
mitkddésédl fuiggetlen, mérsékelt szarazsagstressz hataskéwetkes csokkenésének
is buza zaszléslevélben (Hsiao, 1973).

2.3.1.1.d. A szarazsag hataséara bekovétkermonalis valtozasok

A vizhianynak kitett legtbbb ndvényfajpan gyors ¢slentts endogén
hormonszintbeli valtozdsok kovetkeznek be, amelyelgisorban az endogén
abszcizinsav-szint ndvekedésében mutatkoznak (Wali®80; Galiba,1994; Veisz,
1996). Az ABA szerepe a ndvény szarazsagstressnte #laszaiban a kdvetkikben
foglalhaté 6ssze (Walton, 1980; Davis és Mansfigfi83):

- a parolgasi vizveszteség mérséklése a gazcskrsolyzarasaval

- a gyokerek vizfelvételének novelése

- a gyokeér és a hajtas ndvekedésének gatlasa

- a prolin és a betain felhalmozasa

Széarazsagté és szarazsagra érzékeny blzafajtakat szaraz lémpek kozott
vizsgalva Kirkham (1983) arra a kovetkeztetésreotjut hogy exogén (permet
formajaban) alkalmazott ABA a szarazsagra érzéKajigkban novelte az ozmotikus
potencialt, vagyis javitotta a szarazségtképességet, mig a szarazfagtfajtakban
ilyen hatast nem tapasztalt.

Az ABA hataséardl altaldban is elmondhat6, hogy @razségra érzékeny fajtak
szarazsagté képességét noveli. A szarazsagstesszre adottBazakkumulacidjanak
novekedésében jelentkeralasz 6rokidik (Quarrie, 1981).



2.3.1.1.e. A szarazsag és az ozmoregulacié

Az ozmoregulacié lehévé teszi a nbvény szamara, hogy az aldpvet
életfunkciok, a fotoszintézis, a ndvekedés novekizhiany esetén is fennmaradjanak.
Az ozmotikus alkalmazkodas az ozmotikus potencid@hiany esetén bekovetkiez
(Turner és Jones, 1980). Az ozmoregulaci6 megfigi@l a levelekben, a
hajtascsicsban, a gyokérben és a szaporitd szervékibrgan, 1980a). Az ABA Altal
kdzvetitett ozmoregulacidnak nemcsak a szaraisslten, hanem a fagyallésagban is
fontos szerepe van, mind vitro, mindin vivo. Az ozmoregulaciéért felés gén(ek) a
buzaban tobbek kozoétt az 5A kromoszéman lokalizélhgGaliba és mtsai, 1992;
1996).

2.7.1.1.f. A szarazsag és a prolinfelhalmozédas

A szarazsagnak kitett novények leveleiben altalabaszabad aminosavak és
kilbndsen a prolin felhalmozédasa figyetheteg (Lewitt, 1980; Gusta és mtsai, 1987).
A prolin felhalmozédasanak mértéke az adott fap@wrazsadirésének mértékeét fiigg
(Johnson és mtsai, 1984). Benveniste-Levkovitz &minf1993)Triticum kotschyi(L.)
vad faj és egy szarazsag-érzékeny termesztett afal,akhish prolin felhalmozé6
képességét vizsgalva szarazsagstressz hatasaalapitbttak meg, hogy a vad fajban a
prolin nagyobb mértékben akkumulalédott. Mas sHermem talaltak szignifikdns
Osszefuggést a prolinfelhalmozodas és a szardzéagkozott (Stewart és Hanson,
1980).

2.3.2. A szarazsadgirés genetikai elemzése

A széarazsagrés javitasat célz6 nemesitési program kialakitdssfegfontosabb
Iépés a megfelélkeresztezési partnerek kivalasztasa, annak érdakébgy a kivanatos
tulajdonsago(ka)t j6l alkalmazkod6 genetikai h&téjuttassuk be (Clark és Townley-
Smith, 1984). Haromféle koncepcidval talalkozhatuak megfeled szubpartner
kivalasztasanal: 1. a megfdiefajtan, 2. a megfeléltulajdonsagon és 3. a megfélel
génen alapuld koncepci6. Az élesetben nagyszamu fajtat szelektalunk a keresetesé
azzal a megfontolassal, hogy a kivanatos pozitajdansag(kombinacid) az utdédokban
megjelenik. A masodik eset a fajtdk azon tulajdgas®ak alaposabb ismeretét
feltételezi, amelye(ke)t az (j fajtdban viszontddunk latni. A tulajdonsagok alapjan
tortérd szibkivalasztas a nemeéita kombindlni kivant tulajdonsagokban mutatkozé
killbnbségekre van dlsorban tekintettel, igy a nemesitési programot rolya
szuBpartnerekkel inditja, amelyek kozétt nagy a gertikliverzitas a kivant
tulajdonsagra nézve. A harmadik esetben elengettdret kivant tulajdonsag genetikai
hatterének és ordddlésének ismerete az adott $pidrtnerben (Borojevic, 1990). Mivel
minden genotipus reagéal a kérnyezetére, az olyaotfprsok kivalasztasa, amelyek jol
tolerdljak a kiszaradast, leginkabb a szaraz k&eipen mutatott termés alapjan
torténhet. Azonban a szarazda#gs komplex tulajdonsag, még mindig nem All
rendelkezésiinkre kéll mennyisé§ informacié a vele kapcsolatos tulajdonsagok
genetikajarol, orokidéséél, a szarazsagitéssel dsszefiiggésben détulajdonsagokat
meghataroz6 gének, génkomplexek lokalizaciojarédzarazsagités komplex genetikai
elemzése a kovetkézeriletek vizsgalatat dleli fel:

- a szarazsatés genetikai variabilitasa



- a szarazsattés genetikai kontrolljdban szerepet jatszé génketinoszomalis
lokalizacioja

- 6roklbdésiik és kapcsolataik feltarasa

- a gén és a kornyezet kapcsolatanak elemzése.

A kovetkedkben csak a dolgozat szempontjab6l fontos teridetela
szarazsagtés szubsztiticids- és aneuploid sorozatok segitegdorté vizsgalatara
térek ki.

2.3.2.1. Szubsztitliciés elemzések

A fajtdk kozotti kromoszOma-szubsztiticiok esetélmrmol van szé, hogy a
recipiens fajta egy vagy tébb kromoszémajat a ddajpaval helyettesitették. Az ilyen
szubsztiticiés sorozatok akkor kilénoésen alkalmageketikai elemzésekre, ha a
recipiens és a donor fajta koz6tt bizonyos tulagdgiok)ban jelelis eltérések vannak.
A szubsztitlciés sorozatok kiléndsen alkalmasakésgy az egyes kromoszémak vagy
gének, génkomplexek hatasanak vizsgalataraéelgénetikai hattérben, masrészt a
termesztett fajta agrondmiai értékének novelésér&ivant tulajdonsagot hordozé
kromoszéma beépitésének révén (Sutka, 1979). A sszitldridés sorozatok
létrehozasanak alapelveit @nt Unrau és mtsai (1956) irték le. Teljes szutigz6s
sorozatok segitségével Ossze tudjuk hasonlitdonar fajta kromoszémainak hataséat a
recipiens fajta kromoszomaéival. Mivel a szubsatittkromoszémak tébbé-kevésbé
azonos genetikai hattérben vannak, az ilyen saskzkalmasak az adott kromoszéman
Iévé gének lokalizalasara, hatasainak vizsgalataraenllynédon tébbek kozott a
kalaszolasi i, a koraisdg, a me@tfs, az 1000-szem tdmeg, a ndvénymagassag,
kalaszfiriség, termésmennyiség (Kuspira és Unrau, 1957), alkadmossz, a
kalaszonkénti kalaszkaszam (Rustem és Kuspira,)1868rpeség (Hermsen, 1963) és a
fagytiirés (Sutka, 1981) genetikai hatterét sikertilt tardulyozni. Galiba és mtsai (1992)
a Chinese Spring/Cappelle Desprez szubsztiticiosozab segitségével az
ozmoregulacitért felés gének kromoszomalis lokalizaciojat vizsgaltak.

2.3.2.2. Disz6méas addicios elemzések

A Triticum és a vele rokon nemzetségek vad fajai a szardizéagizempontjabol
is jelents géntartalékot jelentenek. Annak ellenére, hoggnefajok gyijtése,
fenntartasa, vizsgdalata egyre inkabb a kutatagirprook részévé valik, mindez ideig a
kutatok nem forditottak kel figyelmet az ilyen szempontbdl hasznos gének,
génkomplexek rendkivil nagymértékliverzitdsanak, amellyel a vad fajok az ditér
kérnyezetben zajl6 evolucio, a kultarfajok az étkdérnyezetben foly6é termesztés soran
szert tettek (Maan, 1987; Kalloo; 1992). Bar azbbidévtizedben ezen a terlleten
jelen®s valtozasok zajlottak és ma mar viszonylag jékerszoknak a kutatasoknak a
szama, melyek ilyen gének izolalaséat és a termdajoekba tortéd atvitelét fizték ki
célként (Sutka, 1991; Jiang és mtsai, 1994; Fricbentsai, 2001). Azonban ilyenkor
tobbnyire biotikus (betegség, rovarkddky elleni rezisztenciat biztositd gének
bevitelél van sz6 és kevésbé az abiotikus stresszek (BmArazsag, so stb.) elleni
rezisztenciat névélgének®l.

Maga az addicié azt jelenti, hogy egy vagy tobbgdte fajbdl szarmazo
kromoszoma adddik hozza a recipiens fajta teljesnkiszémakészletéhez. Monoszémas
addiciérol beszélink abban az esetben, amikor eggktlen kromoszéma, diszémas



addiciérol, amikor egy homolég kromoszOma-par aklédia recipiens
kromoszomakészletéhez, sajnos azonban az addicid@moszémak gyakran
eliminalédnak (Sutka, 1991; Belea, 1992). Az adikicialkalmasak az idegen
kromoszoma hatasainak vizsgalatara. A génatvitetges Utja idegen fajua addiciés
sorozatok dfallitasa és a meidzis sordn bekodvetkeekombinacid. EBként rozs
kromoszoma-addiciékat hoztak létre (O'Mara, 194@gbb Sears (1956bAegilops
umbellulata, Knott (1961) Agropyron elongatumRiley és mtsai (1968)Aegilops
comosa Cauderon és mtsai (1973)ropyron intermediumaddiciokat allitottak él
Sinha és Bansal (1991) kilontsoZTriticum és Agropyron fajok  magasfoku
szarazsagrésetl szamolnak be. Mahmood és Quarrie (1993) Chinese
Spring/Thinopyrum bessarabicurE® és 5B diszéméas addicids sorozatok isését
vizsgalva megéllapitottak, hogy &hinopyrum 5E° kromoszéma sétésért feleds
gén(eke)t hordoz.

2.4. KROMOSZOMASAVOZASI MODSZEREK ES ALKALMAZASAIK

Az utébbi két, két és fél évtizedben kifejlesztém. kromoszdéma-savozasi
technikdk az egyes kromoszomak, kromoszéma szegmekt azonositasat lelée
tewd, hasznos mddszereket adtak a citogenetikusok kezéhebvé téve a kilonbdz
fajok genomelemzését is.

A novényi és allati kromoszomak azonositadsdban-as78vekben szilettek az
elss fontos eredmények. A sok specialis Giemsa-savanésiszer kozil ket a C- és
az N- sav technika bizonyult alkalmasnak a gabdélaféromoszémainak azonositasara
is. Az el$ beszamoldk o6ta (Gill and Kimber, 1974a; Gerlacl®77) intenziv
kutatdbmunka folyik ezen a teriileten, melynek hordodben a C- és N- sav technika
O0sszehasonlitdsa, a standard sav-nevezéktan kidslgoés a savozasi technika
alkalmazasi lehéségeinek vizsgalata all.

A savmintazatokban még pl az egyes buzafajtdk kdmsdtmegfigyelheat
polimorfizmus (Friebe és Gill, 1994), valamint aas#alan kromoszéma-szerkezeti
aberracié (Endo, 1988), a savozasi mddszerek diterlkalmazasa géntérképezésre
tették surgeéivé standard kariotipus megalkotasat és a kromoszbro& leirasara
alkalmas altalanos rendszer kidolgozasat. Ezt akaturégezték el Gill és mtsai (1991).

2.4.1. A C- és az N- sav technika

Az C- s&vozédsi technikat éleent rozson, tritikdlén és buzan alkalmaztdk
eredményesen a gabonafélék korében (Verma és R6&d, Vosa, 1974, Gill és
Kimber, 1974. Hadlaczky és Belea, 1975). A rozsmnatkozd kozlemények
egyértelntien igazoltdk, hogy a szomatikus metafazis kromosadrmegfigyelhet C-
savok a pachitén kromoszémakban talalt konstittBterokromatinnal azonosithaték
(Gill és Kimber, 1974b).

A heterokromatin kifejezést Heitz (1928) alkalmaztdgiként azoknak a
kromoszomarégiéknak a megkilonbdztetésére, amelyahdenzacios allapota a
telofazisban nem csokken, nagymértékben konderdifdipoti "kromocentrumok”
formajaban fordulnak &laz interfazisos sejtmagokban és a profazisbannermalis
eukromatinétdl eltér kondenzaciés allapotot mutatnak. Bbla szempontbdl tehat a
heterokromatin allociklikus. A konstitutiv (C-) [leebkromatin a homoldg
kromoszomékban azonos mintazatot, mig a fakultatieterokromatin eltér



kondenzaciés mintazatot mutat. Ez a jelenség att aégiok eltéé génaktivitasaval
hozhaté kapcsolatba (Brown, 1966). A C-heterokramarzékenynek bizonyult a
hidegkezelésre, amely ezen régidk csokkent 6@ékEpességében jelentkezett
("koplalasi-hatas"; Darlington és LaCour, 1938, AP4A hideg-indukalta festési
mintazatban mutatkozé kulénbségek bizonyos fajatében lehéwé tették az egyes
kromoszomak azonositasat, de a savozasi techni&baklasaig ezek nem bizonyultak
egyeértelnien megfeldl modszereknek.

Az els) savozasi modszer kidolgozasa Caspersson és nit€#i8) nevéhez
flizédik. Flurokrémok, mint a quinacrin (Q) és a quinagnustar (QM) alkalmasnak
mutatkoztak a bab metafazisos kromoszomai C-hetemwtikus régidinak
differencialis festésére. A Q és QM fluoreszcenstazatok kromoszéma-specifikusak,
és ezért alkalmasak voltak az egyes kromoszémétoaitdséara (Vosa, 1970).

A Giemsa séavozasi technikak eredetilegirasitu hibridizaciés (ISH) médszer
melléktermékeként alakultak ki, melynek soran eggitellit DNS-t hibridizaltak egér
metafazisos kromoszomakra. Pardue és Gall (197@figyelték, hogy a DNS-préba
elsssorban a centromerikus régidkhoz hibridizal6dottatitba, hogy ezek a régiok
Giemsa festékkel tortént festés utan a tobbi krads régiénal sdtétebbre féshek.
Ez a megfigyelés vezetett az éml kromoszoméknal a C- és G-sav technikak
kidolgozasahoz (Arrighi és Hsu, 1971), majd nemkabké$bb ezeket a mdédszereket
alkalmassa tették a névényi kromoszémak festéséiadbel és mtsai, 1973).

Manapsag mar sokféle, a névényi kromoszomak diffeédis festésére alkalmas
savozasi technika létezik, igy &®rban a C- és N-sav, valamint a fluoreszceng;iy=,
G-, Re-, AgNOR. Mivel a névények kromoszémainal ®& mddszer adja a legjobb
eredményeket, ez a technika a leginkabb elterj&lt.médszer segitségével a
kromoszomak konstitutiv heterokromatint tartalmagioinak tobbsége, amelyek
nagymértékben ismétdls DNS szekvencidkat foglalnak magukba, megfeéthet
Azonban a C-savok mennyisége direkt médon nem hozkapcsolatba a repetitiv
szekvenciak mennyiségével, mert bizonyosan vanrgknorepetitiv szekvenciak,
amelyek nem C-sav pozitivak, emiatt nem azonosikhaetzel a médszerrel (Schweizer
és mtsai., 1990).

Gerlach (1977) mellett Jewell (1979) szamolt bélahogy az N-sav technikaval
gabonaféléknél nem kizardlag a NOR régio festlfattechnika egyébként ékkapta a
nevét). A 21 buza kromoszomabol kilencnél kapotcggisan ezzel a technikaval
festvd6 savokat. Endo és Gill (1984) a technika javitotiltozataval 16 buza
kromoszomat azonositott.

A C- és az N- savok kapcsolatara vonatkozoéan Sehieg Gill (1984) rozson
elvégzett egymasutani C- és N-savozas alapjan améinol be, hogy ©lF (vagyis
mindkét technikaval) festls, illetve C'N™ (C-sav technikaval fe&tls, de N-sav
technikaval nem) savok kiilonboztetlemeg és a QN* savok megfelelnek a Dennis és.
mtsai. (1980) altal lokalizalt polipirimidin hetdammatin régidknak, azaz a két savozasi
technika szerint megfégtott heterokromatikus régiék biokémiailag is kilémbek. A
C-séav technika tehat széleseblild@ir alkalmazhatd, mig az N-sav technikaval csak a
heterokromatin egyes régiéi mutathaték ki.

Annak ellenére azonban, hogy C-savozassal mindegyika kromoszéma
azonosithato, bizonyoséelyokkel az N-sav technika is rendelkezik. Viszogyigorsan
kivitelezhe® és bizonyos savok a C-savokhoz képest intenzivetas$dnek.



2.4.2. A savozasi technikak alkalmazasa a citogeneti elemzésekben

A konstitutiv heterokromatin mennyisége és eloszkgy fajon belill és a fajok
kdzott nem véletlenszér Egy fajon belil a nem-homolég kromoszémékban a
megoszlasi mintazat dédel hasonlova kezd valni. Ezt a jelenséget equiloka
heterokromatin megoszlasnak nevezziik (Heitz, 1985¢lenség behatébb elemzése a
kromoszomasavozasi technikak megjelenésével \@eé. Szamos novény és allatfaj
C-sav mintazatainak elemzése alapjan Schweitzéoigt (1987) javasoltak egy olyan
modellt, amellyel értelmezni lehet az equilokaletdrokromatin megoszlast és a C-sav

A C-savok, amennyiben vannak, leginkdbb a centrikugr telomerikus és
nukleolus szerveg régidkban talalhatok. Egy adott kromoszéma szérsten belll a
savok mennyisége és megoszlasa a nem-homolog kzdmégkon is hasonlé. A rovid
kromoszomakat, vagy kromoszémakarokat inkabb natpmerikus savok jellemzik, a
hosszl kromoszoméakon és kromoszdémakarokon vannkkataris savok is. Az
interkalaris savok helyzete a centroméra és a talarkozotti tavolsagtol figg. igy a
rovidebb kromoszdmakarokon Igvtelomerikus savok helyzete meghatarozza a
hosszabb kromoszomakarokondéwterkalaris savok helyzetét. Feltételeshdtogy a
C-savok a telomerikus és centromerikus régiok pddNS-ének megsokszorozodasa
révén keletkeztek, majd athelyeltek mas kromoszomarégiokba. Ez a folyamat
feltételezi az érintett régiok térbeli kozelség@nely leginkabb a kromoszémaknak az
interfazisos magban megfigyeltietérbeli elrendeimése soran alakulhat ki. Ez az
elrendeddés a kromoszémaknak a K&snafazis Rabl-polarizacionak nevezett térbel
az egyenliii sikja felé iranyulnak. Ez az elrendelgs egészen a kdvetkeprofazisig
fennmarad és leh&té teszi C-savok athelyédését, mely folyamat amitotikusan
0sztodo sejtekben jatszodik le. Azonban szamosapéd arra vonatkozoéan is, hogy a
C-savok megoszlasi mintazata nem equilokalis ésfiigma kromoszémakar hosszatol.
Ezért feltételezhét hogy mas mechanizmusok is, példaul strukturdliendesddések,
fajon belili introgresszio vagy savale novokeletkezése is szerepet jatszhat egy adott
faj C-sav mintazatanak evollciéja soran.

Az egyes kromoszomak, valamint az egész genom sé&maitanak elemzésib
kovetkeztetni lehet a buzafélék kozoétti rokonsak@afa, ezaltal arriticum nemzetség
vizsgélatokb6l és a meiotikus kromoszémaparosodaemzésébl levont
kovetkeztetésekkel (Hadlaczky és Belea, 1975; Teohlutchinson, 1983). A savozasi
technikak alkalmasak interspecifikus, intergenesikibridek, addicios-és szubsztiticiés
vonalak kromoszémainak azonositasara, valamintnolyanszlokaciok kimutatasara,
amelyek heterokromatikus kromoszémarégiokat istémgk (Linde-Laursen, 1975;
Islam és mtsai, 1981).



2.5. IN_ SITU HIBRIDIZACIO ES ALKALMAZASA A NOVENYl GENOM
ELEMZESENEL

2.5.1. A mddszer kialakuladsa ésibb tipusai

A modszer feppdése mar tobb mint negyedszazados multra tekirgzais
Elstként Gall és Pardue (1969) mutattak ki radioakthotdppal jelzett DNS
hibridizaciot citologiai preparatumokon. A radioakizotoppal jelzett DNS-sel tortén
hibridizacio kelben érzékeny, azonban szamos hatranya is van. l€xdtee veszélyes,
komplikalt és rendkivil lassu. Ezek a hatranyol @sztonozték a kutatdkat, hogy nem
izotopos eljardsokat dolgozzanak ki. Bauman és im{&880) pl. flourokrémot
(tetramethyl rhodamin isothiocyanat) kapcsoltak vdllenil RNS 3' végéhez, amely
aztanin situ hibridizalt a komplementer DNS szekvencidhoz. leargafer és mtsai
(1982) szintén az ek kozott alkalmaztak nem-izotépos, immunoldgiai seett
repetitiv. DNS szekvencidk kimutatasabmrosofila politén kromoszéman. Azéta a
maodszer érzékenysége nagymértékben javult. Bidtijeldlt DNS-probakat novényi
kromoszomakon ékz6r Rayburn és Gill (1985) hasznalt. A fluoreszcetjarason
alapul6 kimutatasi modszer kidolgozasa Pinkel ésain(L986) nevéheiZsdik, akik a
DNS prébakat fluoreszcens festékkel jelzett bialnkapcsoltdk 6ssze és igy tették
lathatéva a hibridizacios helyeket. A fluoreszcansitu hibridizacié (FISH) mddszere
folyamatosan Ujabb és UGjabb letmigekkel Bvil, sirin jelennek meg a FISH
érzékenységét novelés lehaiségeit Bvit jelzési modszerek. Ha kulonbHDNS-
probakat eltér jeleket add fluorokrémokkal jel6link meg, majd lezie egyszerre
detektéljuk (multicolor FISH) lehévé valik a kilonbodé prébak fizikai sorrendjének
megallapitasa a kromoszéman (Mukai és mtsai, 1993)in situ hibridizacié (ISH)
egyik fontos tovabbfejlesztése a genomiddisitu hibridizacié (GISH) (Pinkel és mtsai,
1986; Schwarzacher és mtsai, 1989). A GISH esetpheaygy poliploid faj vagy hibrid
egyik 6sének teljes genomjat, mint probat, jeldlve és aikngenom(ok)bdl izolalt
jeldletlen DNS-t hozzaadva a hibridizaciés keveezkha kilonbéz genomokhoz
tartoz6 kromoszomak kozotti kilonbségeket lehetktéini. A jeldlt proba kdnnyebben
hibridizalédik a neki megfelél genombdl szarmazdé kromoszémakhoz. Ennek
valészirien a genom-specifikus repetitiv szekvenciadk jetend& oka. Ha a két genom
egymasnak kozeli rokonai és igy a repetitiv szekiégl is nagymértékben azonosak,
akkor a két genom kozotti kiilonbség megallapitazalea modszerrel eléggé nehéz.

Az in situ hibridizaci6 segitségével mind ribonukleinsav, dnin
dezoxiribonukleinsav szekvenciakat ki tudunk mutatiovényi és Adllati sejtek
citoplazmajaban, sejtszervecskékben, kromoszomékiapvetien abban kildnbézik a
Southern és a Northern hibridizaciétél, hogy aidikéciés jelin situ (vagyis az eredeti
helyén) lokalizalt (ahogyan a mddszer neve is jal@m pedig egy membranra atvitt
(blottolt) nukleinsavon detektaltjuk a hibridizasifelet. A mddszer Iényegélbaddédoan
sokréfi genetikai elemzést tesz lebet, pl. kromoszémak fizikai térképezését, a
genom-, illetve kromoszémaszerkezet elemzésétr&aék kimutatasat, kromoszémak
és genomok evullcidjanak, gének expresszidjanagalatat, vagyis a biolégia alaptet
kérdéseire kaphatunk valaszt a modszer segitségével

Esetlinkben is ezt a modszert hasznaltuk az 1BLMES-rozs transzlokaciok
kimutatasara, teljes rozs DNS-t jelolve fluorokroairds teljes biuza DNS-t hasznalva
blokkol6 DNS-ként. A buza és a rozs nem tul kozedkonok, ezért a rozs
kromoszomakar kimutatasa ezzel a moddszerrel nerizitknehézségbe. (Heslop-
Harrison és mtsai, 1990; Schwarzacher és mtsaR; 1¥hgné és mtsai, 1996).



2.5.2. Azin situ hibridizacié hasznalata genomelemzésre és idegenjifakromatin
kimutatasara

Az egyes genomok rokonsagara hagyomanyosan a keiokromoszémak
parosodasanak vizsgalatabol kovetkeztethetlink. Wiragenomi és az intergenomi
kromoszoma-parosodast azonban a klasszikus malEgiszzéssel nehezen, vagy
egyaltalan nem lehetséges megkulonbdztetni. A gemositu hibridizacio (GISH) ilyen
esetekben a hagyomanyos genom-elemzés értékes#idgaodszere. Igy a GISH-t
sikeresen alkalmaztak az allopoliploid fajok, mamtilyen a termesztett buza is, genom-
elemzésében (Bennett és mtsai., 1992; Mukai és.mi€®3; Jiang és Gill, 1994; Linc
és mtsai., 1999).

Agrondmiailag hasznos idegen kromoszoma-szegmertuimimogresszidja a
tavoli keresztezések sordn a génallomadyitbsének, ezdltal a névénynemesitésnek
értékes modszere. llyen a mar korabban emlitettrdZR® kromoszéma rovid karjanak
jelenléte sok, &terms, betegségellenalld buzafajtdban (Rajaram és mits883). A
kromoszomalis téréspontok, azaz az idegen kromoaz=Zmegmentum hosszanak, az
idegen kromatin mennyiségének megallapitasara aHG3 egyik legalkalmasabb
modszer (Lapitan és mtsai., 1986; Friebe és mt$803; Langné és mtsai., 1996,;
Molnar-Lang és mtsai, 2000). Az érintett kromoszkmazonositasara gyakran
alkalmaznak valamilyen kromoszéma-savozasi modstegtdbbszor N-savozast, majd
ugyanazon a preparatumon elvégzik a genmmsitu hibridizaciét (Friebe és mtsai.,
1993; Jiang és mtsai, 1994)

Az eukariota genom szerkezetének és evollcidjantdtdsaban nagy jeléisege
van a repetitiv szekvenciak, ezen belil is a tandemétbdé szekvencidk - melyek
kozott kédold (hiszton gének, rRNS gének) és newok®d (telomerikus szekvenciak,
emis szatellit szekvencidk, névényi heterokromatimpitiatasanak. A névényi genom
40-95%-at pl. repetitiv DNS szekvenciak alkotjakcétra azn situ hibridizacio szintén
nagyon alkalmas médszer (Rayburn és Gill, 1985).

Az in situ hibridizaciét egyéb molekularis genetikai médskked, igy a PCR
(polymerase chain reaction) modszerével kombinfdjlasztették tovabb. Ez azt jelenti,
hogy a PCR reakciét magan a kromoszéman végzikseigg egy rovidebb DNS
szekvencian is megfelelerssséd jelet lehet kapni (Kubaldkova és mtsai., 1998). A
minta jelolésére is tbbb moddszer ismeretes, a kgagpban a Nick-transzlaciot
haszndljak jelélésre, de rovidebb DNS-szakaszokutdatAsara a random priming
maodszer alkalmasabb, mert t6bb jeldlt molekula bE¥gt teszi lehévé, ezaltal a jel
erésebb lesz.

2.6. AZ ENDOSPERMIUM TARTALEKFEHERJEI ES ELVALASZT8UK

Az endospermiumban talalhatd tartalékfehérjék alaamp véve két nagy
csoportba sorolhatok (Shewry és mtsai, 1986; hRa)aAz egyik csoportot a 70%-0s
etanolban oldhato fehérjék, a prolaminok, a masikportot a 70%-os etanolban nem
oldédd, de disszocialé kdzegben alegységeikre bdatiérjék, a glutelinek képezik.
Blza esetében a prolaminokat gliadinoknak, migueefjheket glutenineknek nevezik. A
baza tartalékfehérjéinek egyedili sajatsaga, hotdsatakészitést kdviekimosas utan
rugalmas, alakithatd massza, a sikér marad viseedy lazitott szerkezétsubBipari
termékek @lallitasat teszi lehévé.



Sikérfeherjek
(a primer szerkezet és a gélelektroforézises ntébidlapjan
(Shewry et al., 1986)

Albuminok Globulinok

Gliadinok Glutevninek

«-gliadino o/B-gliadinok y-gliadinok
redukalas

v
LMW-gluteninel HMW-gluteninel
2.2. abra A buza tartalékfehérjéi

A gliadin-csoportba tarozé fehérjék monomerek égkér kb. 50%-t teszik ki. A
gluteninek polimerek, melyekben az alegységekeg¢rinblekularis diszulfid hidak
stabilizaljadk. Az alegységek, a diszulfid hidak ukélasat kovéten SDS-PAGE-val
vizsgédlt relativ mobilitAsuk alapjan két részrepsgélhatok: a kis molekulatomi&g40-

51 kD) LMW-gluteninekre és a nagy molekulatoring§5-144 kD) HMW-gluteninekre
(Bietz és mtsai., 1975).

A kbzdnséges buzdl(ticum aestivum L) tartalékfehérje génjei 1-es és a 6-0s
homeoldg kromoszomacsoporton lokalizalodnak (Pasentsai 1980, Payne és mtsai
1982). Az 1l-es kromoszoma hosszu karjan lokali@it-1 lokusz a HMW-, a révid
karjan talalhat@Glu-3 l6kusz az LMW-gluteninek kddolaséért félgl A gliadin gének
az 1-es kromoszéma rovid karja@licl) és a 6-0s kromoszéma révid karjaali{2)
lokalizaltak.

A rozs tartalékfehérjéi (a secalinok) jelémtmértékben befolyasoljak a Sifari
mindséget. A secalinok szintén kulonlBopolipeptidek, amelyek molekulatdmegik
alapjan az aldbbiak szerint csoportosithatok:

- nagy molekulatomag(HMW) secalinok (M>100.000)

- 40K y-secalinok (M 40.000)

- 75K y-secalinok (M 70.000)

- w-secalinok (M kb. 50.000) (Shewry és mtsai, 1984)

A secalin génekSec-1, Sec-2 és Serdx 1R és a 2R kromoszomak rovid karjan
lokalizaltak (Shewry és mtsai, 1984). Azsecalinok és a 40K-secalinok strukturdlis
génjei Sec-) az 1R kromoszoma rovid karjan talalhatok.



Vahl és mtsai (1993) SDS-os elektroforézis gliaiimtazata alapjan meg tudta
kilénboztetni az 1BL/ARS és az 1AL/1RS transzlodachordozé fajtakat a
transzlokaciét nem hordozé fajtaktdl. Hasonlé erédyml szdmol be Hussain és
Lukow (1994), akik a endospermium vizoldhaté febiggkciojanak elektroforézises
vizsgalata alapjan ki tudta mutatni, hogy melydtaaszlokaciét hordozo fajtak.

Szamos kutato vizsgalta a tartalékfehérje I6kuszoh siftipari minsség kozotti
kapcsolatokat. Az egyes lokuszok és a deéy kozotti kapcsolatok relativ sorrendje
Payne és mtsai (1984) szerint a kovetkeZlu-1 > Glu-3 > Gli-2 A legszorosabb
kapcsoltsagot a technoldgiai rigégi paraméterekkel &lu-1 allélikus variaciéi
esetében talaltak (Payne és mtsai 1979, 1981, BligsoBouriquet., 1980, Moonen és
mtsai, 1982), Payne szerint ezek az allélikus eahid 55-67%-ban magyardzzak a
minéségbeli kilénbségeket (Payne és mtsai, 1987). A7-b@én bevezetett pontozasi
rendszer alapjan legkeddsb hatdsi az 1D kromoszéma é&ltal kédolt 5+10 HMW
glutenin-alegység-osszetétel.

Az 6szi blza sidipari mindsége kvantitativ genetikai tulajdonsag. Ez a tény
megneheziti genetikai tanulmanyozasukat, valamint optiméalis allélekre tortén
szelekcidt is, mivel az ilyen tulajdonsagok fenoHps megjelenését a kornyezeti
hatasok jelerdis mértékben befolyasolhatjak. E tulajdonsagok gleaieanulmanyozéasat
és a gyakorlati szelekciés folyamatokat azonbarymagtékben megkdnnyithetik olyan
genomi szini markerek, amelyek szorosan kapcsoltak a kvatitéatiajdonsag
I6kuszahoz. Ezetes vizsgalatok soran azonositottak egyes tkfthiérie alegységeket
kédol6 szekvenciakat (Thompson és mtsai., 1985a3takés mtsai., 1985, Anderson és
mtsai., 1989, Anderson és mtsai, 1989) és ennetretében lehéség nyilt specifikus
RFLP prébak, illetve primerek kialakitdsara (Mattaoés mtsai., 1993; D'Ovidio és
mtsai., 1995, D'Ovidio és Anderson 1994). A poliazeidancreakcion alapuld6 STS
(Sequence-Tagged-Site), vagy SCAR (Sequence Chamstt Amplified Regions)
technika révén, melynek soran a vizsgalni kivalajdensagot kédolé gén, vagy annak
kdzelében elhelyezkéd DNS szakasz nukleotid szekvencidjanak ismeretében
megszerkesztett informativ primereket alkalmazrmalsqn és mtsai 1989), leldstg
nyilik olyan anomalidk kikiiszéboélésére, melyek askikikus SDS-PAGE esetében
problémat okoznak. Ismert pl., hogy a magasabbémmti 1Dx5 alegység mobilitasa
nagyobb, mint a kisebb allélikus 1Dx2 alegységéa&sonléak tapasztalhaték a 1Dy10 /
1Dyl2 alegységek esetében is. Tovabbi eltérésekntjelztek olyan allélikus
komponensek esetében is, melyek az SDS-PAGE anal@apjan azonos
molekulatdmetinek latszanak (Lafiandra és mtsai, 1994).

A magyar buzafajtédk vizsgalata soran kiderilt, hagy 1931-ben misitett
Bankuti 1201 és szarmazékai jo@pari mindsédiek, noha az 1D kromoszémén egyes
szerdk szerint 3+12 (Karpéati és mtsai, 1995), masok isze2+12 HMW-glutenin
alegységparral rendelkeznek, valaminGhi-Al és aGlu-B1 I6kusz alapjan a fajtak
populécidi kildnbdé genotipusokbdl téddnek dssze (Bédés mtsai 1995, Hansel és
mtsai 1994). A Payne féle ndiségi pontrendszer szerint mind a 2+12, mind a Ja#2
azonosan alacsony pontszamot (2-2) kapott, ez sik8pari mindségre utal.



3. ANYAG ES MODSZER
3.1.A KISERLETEKBEN FELHASZNALT VAD FAJOK, FAJTAK, VONALAK

Az Aegilops cylindrica x Triticum aestivum hibridek eballitasahoz a
Magyarorszagon is &orduld Aegilopscylindrica L. em. Thell. (2n=4x=CCDD) faj
négy, a Martonvasari Gabona Génbankban fenntartoilat, T. aestivuni. em.Thell.
(2n=6x=AABBDD) fajtaként pedig egyrészt a buzagéwmetkisérletekben altalanosan
hasznalt Chinese Spring (CS) fajtat, valamint eenklg is termesztésben &v
Martonvasari 14 (Mv 14)-et hasznaltuk.

A buza szarazsafgjgésének genetikai vizsgalata soran a szubsztitébédszéshez
a Chinese Spring (CS)/Cappelle Desprez (CD) szitibsizts sorozatot hasznaltuk a 2A
és 2B szubsztitlciés vonalak nélkil, amelyek nertakohozzaférhéik, valamint a
recipiens és a donor fajta vernalizalt noévényeit. Ghinese Spring kdzepesen
szarazsagté, mig a Cappelle Desprez a szarazsag-érzékeny ddiadpy, 1992). A
szubsztiticiés sorozatot C. Law és mtsai. fejlésdeki és J. Snape (John Innes
Institute, Norwich) bocsatotta rendelkezésiinkre.

A diszomas addiciés vonalak kdzul a nagyfokl szhgiréssel jellemezhét
CS/Agropyron elongatumdiszOmas addicios sorozatot tovabba a CS/Impeozs
diszémas addicios vonalait vizsgaltuk. A ChinesergpAgropyron elongaturaddiciés
sorozatot Dveak és Knott (1974), a Chinese Spring/Imperial radsliciés sorozatot
Driscoll és Sears (1971) Allitottakéelmindkét sorozatot a Wheat Genetic Resource
Center, Manhattan, Kansas bocsatotta rendelkezésiAkkisérletekben szerepelt még
két vad faj is, azAgropyron elongatun2n = 2 X = 14) és aAgropyron intermedium
(2n =2 X =14).

Az 1RS/1BL transzlokaciok éfordulasat a Gabonatermesztési Kutatdintézet
(jelenleg Gabonatermesztési Kutaté Kht) és az MTérddazdasagi Kutatéintézete altal
1978 és 1999. kozott niisitett és az Orszagos Mgmzdasagi Miésité Intézet 1999-
ben kiadott Nemzeti Fajtajegyzékében szére§8 kenyérbuza-T(. aestivumL.), és 9
durumbuza-. durum(Desf.) Husn.) fajtan vizsgaltuk.

A Gabonatermesztési Kutatdo Kht altal nemesitetty&dmiza fajtak kozil az
alabbiakat tanulmanyoztuk:

GK Tiszataj, GK Csongor, GK Boglar, GK Sagvari, ®incss, GK Othalom,
GK Zombor, GK S#ke, GK Bence, GK Istvan, GK Orzse, GK Bokros, GKiiga GK
Cdirds, GK Kata, GK Délibab, GK Gébé, GK Olt, GK ZugolGK Pinka, GK Répce,
GK Csérnoc, GK Marcal, Gk Kende, GK Szindbad, GKitifss, GK Kalasz, GK Elet,
GK Malmos, GK Véka, GK Séara, GK M&r GK Cip6, GK Miska, GK David, GK
Kunsag, GK Favorit, GK Garaboly, GK Mura, GK Forr&K Petur, GK Jaszsag, GK
Verecke, GK Tenger,

Az MTA Mezégazdasagi Kutatdintézete altal nemesitett fajtakiikipedig az
alabbiakat valasztottuk ki vizsgalatra

Mv 16, Mv 17, Mv 23, Fatima-2, Mv 25, Mv Optima, MMagma, Mv Emma,
Mv Vilma, Mv Palma, Mv Szigma, Mv Irma, Mv Magdakn Mv Matador, Mv
Madrigal, Mv Me®fold, Mv Martina, Mv Kucsma, Mv Summa, Mv Tamara,vM
Magvas, Mv Csardas



A 9 durumbuza-fajta kdzil a GK Basa, GK Bétaduf, I@inaret, GK Novodur és a GK
Tiszadur Szegedl, Martondur 1, Martondur 2, Odmadur 1 és az Odmadu
Martonvasarrol szarmazik.

32. A TRITICUM AESTIVUM x AEGILOPS CYLINDRICA ADDICIOK
ELOALLITASANAL HASZNALT KISERLETI MODSZEREK

3.2.1. A keresztezések technikaja, a disz6mas addiceléallitasa

Miutdn a keresztezési partnereket tenyészkertb&nx 225 cm-es kotésben
elvetettiik, a megfelélidépontban, amely a normal virdgzasitel 2-3 nap az anyai
parnert kasztraltuk és porgetéses médszerrel mezfobr

A diszomas addiciot az 3.1. abran kozolt keresstes#®ma szerint allitottukdel

Triticum aestivum x Aegilops cylindrica
21'B l 14' Ae.
F kolchicines kezelés
Amfidiﬂoid/ x Triticum aestivum
21" B + 14' Ae. 21'B
BC, X Triticum aestivum
21" B + 0-14 Ae. 21'B

BC,
21" B + 0-14 Ae.
kivalogatas

Monoszémas addicioé
21'"B +1 Ae

onmegporzas
Diszémés addicio
21' B +1' Ae

3.1. abra.A diszémas addicié &hllitasanak sémaja



3.2.2. Citologiai vizsgalatok

3.2.2.1. Kromoszémaszam meghatarozas Feulgen méelsze

A ndvények kromoszémaszamat a gyokércsucshan éfemanyasejtben (azaz
mitdzisban és meidzisbhan) egyarant meghataroztuklizZaszemeket Petri-csészében,
nedves sirépapiron csiraztattuk, majd 2 gyodkércsucsot vagtlek a mitozis
vizsgélatadhoz, igy a csirandvény még felnevélhed kromoszomak megfelél
kontrakci6janak elérése céljabél a gyodkércslcsotiatnonobrém-naftalin telitett
oldataban (16 csepp/100 ml deszt. viz) aztattuk @dn keresztil. Az ékezelés
befejezése utdan a fioldbdl am-monobrém-naftalin oldatot ledntottik és a
gyokércsucsokat 96 %-0s ecetsavban rogzitettiikitodogiai preparatumokat Feulgen
maodszere (In: Sutka, 1980) szerint készitettikl@&A2 perces 1N sosavas hidrolisisb
(60 °C-on), majd bazikus fukszinnal torééfestésbl all. A j6l festdott gydkércsicsbol
45 %-0s ecetsavban Un. dorzspreparatumot késnitetti

A meibzis vizsgalata a meidtikus osztédas |. metafdban torténik. Az ilyen
osztédasi stadiumban léypollenanyasejteket tartalmazé antérakat etilalkokoetsav 3
. 1 aranyl keverékében 30 percig, szdipadrsékleten fixaltuk , majd 70 %-os
etilalkoholban, Ktészekrényben, +4 °C dmérsékleten taroltuk felhasznélasig.
Preparatumkészitésédtl 1IN s6savban, 12 percig, 60 °C-on hidrolizaltmajd béazikus
fukszinnal festettiik. Dorzspreparatumot készitdttiDitoldgiai vizsgalatainkhoz és a
fényképezéshez beépitett, automata fényképerendezéssel rendelkeZeiss (Opton),
Zeiss Axioskop és Zeiss Ultraphot mikroszkopokatzinaltunk, a felvételeket 1000x-es
nagyitassal készitettik.

3.2.2.2. A kromoszémak azonositasa C-sav technikava

A vizsgalandé noévény magvait nedvedirépapiron csiraztattuk, 25 °C-on, 72
oran keresztll. A 2-3 cm hosszU gyOkereket jegebevi fiolakba g#jtottik. A
ledugaszolt fiolakat 26 6ran keresztll jeges viztmtottuk. Ezutan a gyokereket 24
oran keresztiil fixaljuk (etanol/jégecet 3:1 arakgiierékében). A fixalt anyagot 4 °C-on
négy hétig eltarthatjuk, a legjobb eredmények 2ee#$ &llas utdn mutatkoztak.
Dérzspreparatumot készitettiink, @eéegét faziskontraszt mikroszkoppal eligntiik.
Folyékony nitrogénben a fékemezt lepattintottuk, majd a lemezt azonnal ahgzol
etilalkoholba tettiik és itt tartottuk egy éjszakémesztil. Masnap 2,5 percig inkubaltuk
a preparatumokat 0,2 N 60 °C-os HCI oldatban. Aagas kezelés utan ledblitettik a
lemezeket desztillalt vizben, majd 7 percre, sz6iveisékleten telitett bariumhidroxid
oldatba tettik. A lemezeket ezutdn desztillalt gfztalaposan lemostuk, leblely az
0sszes bariumkarbonatot tavolitsuk el. Majd 60 nge@0 °C-os 2 x SSC pufferbe
tessziik (17,53 g NaCl + 8,82 g Na-citrat/ 1l ddi#tiviz, pH 7,0,). Az SSC-&
kézvetlenil a Sgrensen foszfat pufferben (1. oldatt g NaHPQ,/1000ml deszt. viz; 2.
oldat: 9,07 g KHPO,/1000 ml deszt. viz; 100 ml puffer all: 58 ml 1€% 48 ml 2-es
oldatbdl) oldott 4-5 %-0s Giemsa (Fisher Scientifi6A) oldatba helyezziik a lemezeket
(pH 6,8). A megfeld preparatumokrél mikroszkdpos felvételeket késtditdt, vagy a
digitalis kamera segitségével rogzitettiik a mikkopps képet.

A leirt modszert alkalmaztuk az 1BS/1RL transzlodl&imutatasanal is.
3.2.3. A kromoszémaszam megkeirése kolhicin segitségével



A nodvénykék kolhicinkezelését (Jensen, 1981) a demdasi fazisban végeztik
ugy, hogy kiemeltiikbket a foldisl, gydkertiket csapvizzel lemostuk és 1-2 cm-re
visszavagtuk. Ezutan 0,04 %-os kolhicinoldatba rf&ijy helyeztik, 15 °C-on, egy
éjszakara. A kovetkéznap a novényeket alaposan megmostuk és visszakltat
talajba. A kezelés étt mitotikus kromoszdmavizsgalatra gyokérmintatinek.

3.2.4. Matematikai statisztikai médszerek

Az Aegilopsx Triticum F, hibridek morfolégiai adatait az Abranyi (sz6beiizk)
altal kifejlesztett "Biostat" szamitégépprogram itsggével dolgoztuk fel. Elvégeztik a
morfolégiai adatok varianciaanalizisét és diszkmiamcia-analizisét. A diszkriminancia-
analizis adataibdl kiszamitottuk az egyes popukdefymastdl valo tavolsagat jelletnz
Mahalanobis Bértékeket.

3.3. AZ 1RS/1BL TRANSZLOKACIO VIZSGALATANAL ALKALMAZOTT
MODSZEREK

3.3.1.In situ hibridizacio
Az in situ hibridizacio © 1épéseit az aldbbi séma foglalja 6ssze:

a biologiai preparatum készitése a nukleinsav pjglbise
-
a préba és a preparatum denaturalasa

hibridizalas

mosas
detektalas
megjelenités (vizualizacio)

A biolégiai preparatum készitése esetiinkben a regfe
kromoszomapreparatumot jelenti, a préba jelélésd@nsca hibridizalni kivant DNS-t
(rozs teljes genombdl izolalt DNS) fluoreszcensmwradioaktiv izotdpokat tartalmazé
festékkel jeldljuk (mi fluoreszcensz festéket, figreent haszndltunk), a preparatum és a
proba denaturalasa soran egyszali DNS-t kapunkybeza masik szal - amennyiben
homologia all fenn a proéba és a preparatum DNS tkézbibridizal. A hibridizaciés
helyeket a flureszcens festék alapjan tehetjikatatid, ultraibolya (UV) fénnyel
megvilagitva, mikroszk6p alatt. Az &ltalunk alkalmm#t modszer, kisebb
maodositasokkal, Reader és mtsai (1994) modszergetikOA felhaszndlt oldatok
Osszetétele is ennek megfélel



3.3.1.1 Preparatum készités gyokércsucsbii aitu hibridizaciéhoz

Az in situhibridizaciéhoz a preparatumot ugy készitettiikheljy a gyokereket
10 percre 1 %-o0os karmin-oldatba tettilk és a fitdag felett kicsit megmelegitettiik,
majd gyokércsucshol dérzspreparatumot készitetiimiaziskontraszt mikroszképban
(min. 20x-0s nagyitas mellett) vizsgéltuk.

Ha a preparatum jol sikerilt, és alkalmas waltsitu hibridizacidhoz, akkor
folyékony nitrogénben megfagyasztva a preparatufapgittintjuk a fedlemezt, majd
alkoholsorozaton (etil-alkohol) keresztil (70 % pérc, 90 % - 10 perc abs. - 10 perc,
majd 1 éjszaka szaradas) szaritva -20 °C-on t&ralfelhasznalasig.

3.3.1.2. A DNS kivonasa, miségének, mennyiségének és méltémegének megalmpitas

A DNS-t proteinazK mdédszerrel vontuk ki, misegét 0,8 %-0s agaréz gélen
ellensriztik, mennyiségét Tk0100 fluoriméterrel hataréatueg. Ezutan Biosonic tipusu
készilékkel ultrahanggal daraboltuk. A moltdmegetersderdekkel egyutt futtatva
allapitottuk meg. (3.2. abra)

3.2. dbra.A szonikalt rozs DNS méltdmegének megallapitasa @indlll-mal, b: A- Pstl-
gyel emésztett moltdmeg sztenderdek és c: szolkél. A gélen latszik, hogy az altalt
szonikalt rozs DNS atlagos moltdmege 1 és 2 kb &€ 1.5 kb= 1.000.000 Dalton).



3.3.1.3 A proba jelélése flourokrémmal - nick traldsié

1,5 ml-es steril Eppendorf-csdvet beboritottunK@iaval és ebbe pipettaztuk az
alabbiakat a leirt sorrendben:

- steril viz (MilliQ) X ul (mennyisége a DNS mennyiségjétigg)
- 10x nick transzlaciés puffer 5,0
- jeléletlen nukleotid keverék (1:1:1) 540
- flurokrémmal jelélt nukelotid 3,nl

- 100 mM-os dithiothreitol (DTT) 1,0l

- jelolends DNS (szonikalt rozs DNS) xl (az oldatban lug-nak kell lennie, és it
fligg a steril viz mennyisége olyan mddon, hogyldatdssztérfogatanak 46-nek kell
lennie)

A fenti keverékhez hozzaadunkub enzimkeveréket (DNS polimeraz/Dnase | -
GIBCO), évatosan osszekeverjik és centrifugdljuk,cdak nagyon rovid ideig. Az
Eppendorf-csévet mindvégig jégen tartjuk, majd €50h 3,5 6ran keresztil inkubaljuk.

A kovetked 1épések Iényege a jeldlt DNS alkoholos kicsapasa

5 ul 0,3 M-os EDTA-val (etilén-diamin-tetraecetsav, @0) ledallitottuk az
enzimreakciét, hozzdadtuk a szonikalt blokkolé DiN%esetiinkben bulza teljes
genombdl kivont DNS) a préba 35x-6s mennyiségébagyis 35ug-ot tartalmazé DNS
oldatot, hozzaadunk 1/10 térfogatnyi (L) 3 M-os Na-acetatot és 2,5-3 térfogatnyi
(275pl) jéghideg absz. etanolt. A&sartalmat ezutan dvatosan 6sszekevertiik, majd -70
°C-on fél ora alatt, vagy -20 °C-on egy éjszakakiésapodik a DNS. Centrifugaltunk
12.000 g-vel, 10-15 percen keresztil +4 °C-on, tigibink a feltliszét, a csapadékot 500
ul jéghideg 70 %-os etanollal mostuk, majd Ujra camaltuk az ebz6 feltételek
mellett, de csak 5 percig. Ismét ledntottik a fediabt és a csovet lefelé forditva
megszaritottuk, majd a csapadékot j201x TE oldatban oldottuk és a jel6lt DNS-t
+4°C-on taroltuk.

3.3.1.4. Azn situ hibridizacié végrehajtasa

RNase kezelés (célja, hogy a preparatumon ne namaRINS):

- RNase oldat elkészitése: 22510 mg/ml RNase-t pipettazunk 45 ml 2xSSC-be
-a targylemezeket 30-60 percre belehelyezziik azRMalatba

-lemossuk a lemezeket 2xSSC-ben 3-szor 2 percig

Paraformaldehid kezelés (prehibridizacios fixalas)

Friss 4%-os paraformaldehid oldatot készitettirth {5), a targylemezeket 10
percig szobafmérsékleten a paraformaldehidben inkubdltuk, maghai 3x2 percig
2xSSC-ben atmostuk.

Formamid kezelés (a DNS denaturalasa)

70 °C-os vizfurdben ebmelegitett 35 ml formamidot és 15 ml 2xSSC-t
0sszedntiink (ezzel 70%-os formamidot kapunk) éerelabtargylemezeket 3 perc 15
masodpercig inkubaljuk.

Dehidratalas:



A preparatumokat 70-, 90- és absz. alkoholos stiamadehidrataltuk, majd
levedgn szaritottuk

Hibridizacio:

A preparatumokat 65 °C-on, paras kamraban 2,5 @sazat inkubaljuk (ez alatt
torténik meg a hibridizacié), az inkubalas utdn #anyag féliakat eltavolitjuk és
2XSSC-ben 2x5percig mossuk (stringency washing).

-a hibridizacios keverék dsszedllitdsa (lemezenk@nt keverékkel szamolunk)

steril viz (Sigma) 22,7pl

20xSSsC ful

25% dextran szulfat 20

10% SDS 1,25l

jeldlt préba (50ngil) 1yl ez tartalmazza a blokkol6 DNS-t is
0sszesen 50

Kontrasztfestés DAPI-val:(4',6-diamidino-2-phenylindole, a DAPI azért atkals
kontrasztfesték, mert fényelnyelési- és kibocsatasilamhossza nem fedi a
fluorokromokét):

1 pg/ml-es DAPI térzsoldatot 0,12&g/ml-esre higitunk Mcllvaine pufferrel, az
oldatbol 50ul-t pipettazunk egy lemezre, 5 percig hagyjuk ddst, majd a felesleges
DAPI-t 4xSSC/Tween-ben ledblitjik

A preparatumok tartésitasa:

A preparatumokra egy csepp Vectashield-et (fakdltégVector Laboratories,
Peterbourgh, UK) cseppentiink és Uveglexhezzel lefedjuk. A kész tragylemezek +4
°C-on tarolhatok.

3.3.1.8. Szamitégépes képelemzés

A képelems rendszer a kdvetkéalapved alkotorészekdl tevodik dssze:

-megfeleb  mindsédi  mikroszkép  (Zeiss  Axioskop, fluoreszcensz
megvilagitassal, megfeliebzirokkel - 10-es és 25-0s)

-CCD kamera (Charge-Coupled Device - ez lényegébgy Hhitbtt, nagy
érzékenyséi fekete-fehér kamera, az altala a szamitégépbbdicdt képet a szoftver
alakitja at a szilirke arnyalatok alapjan un. psealdo&éppé)

-IBM kompatibilis szamitogép (Hewlett-Packard Pemntill, 266 MHz, 124 Mb
RAM, a CCD kamerahoz tartoz6 képdigitalizalé kavglaés 16Mb videomemdriaval
rendelked videokartyaval)

-21" nagy felbontasu monitor (Hewlett-Packard)

Az éaltalunk hasznalt rendszer a 3.3. dbréan lathat6



Zeiss Axioskop mikroszko

3.3. dbra:A mikroszkoépos felvételek készitéséhez és felddgahoz hasznalt rendszer

A szamitdgépen az operaciés rendszeren kivil mggéuelems programnak is
kell lennie, ez esetlinkben az ImagePro Plus pro@kéedia Cybenetics, US).

A klasszikus mikroszképos fényképezéssel szembaligitalis képfeldolgozé
rendszer a kovetkézlényokkel rendelkezik:

-csOkkenthdik a koltségek

-egyszetibb a képrogzités, mert a fén§eés a kontrasztot a szamitdgépsiree!
beallitott kombinacidkban rdgzithetjuk, igy a kiéms modszerekkel megfestett
preparatumokhoz (pl. Feulgem situ stb.) mindig hozzarendelhetjilk a tapasztalatok
szerint legmegfelébb beallitAsokat. Mivel A CCD kamera rendkivil &eady, még a
gyengébben feét6tt preparatumokbdl is értékeltidiépet kaphatunk

-a karyotipizlast a monitoron és a mikroszkdpbarhpzamosan végezhetjik,
tehat kérdéses esetekben még rendelkezésre alidetigpreparatum a mikroszképban

-a szamitbégép segitségével a kép bizonyos hatadodtk tetszés szerint
nagyithaté, a kromoszéméakat egymas mellé rendédhez szintén segitség a
kiértékelésnél.

-vég$ soron a szamitdégépes szoftver segitségével lgastsd® kromoszémak
szdmolasa, azonositasa

-az eredmények kdnnyebben dokumentalhatok akar &@mismép
magneslemezén, de Ujabban CD lemezeken is

-a mai szamitdgépes nyomtatési technika mardebeeszi a fénykép misédi
nyomtatast



-a digitalizalt képek kénnyen beillesztbktdokumentumokba, digitalis formaban
tovabbithatok mas laboratériumokban dolgoz6 kutaddk ezaltal konny és gyors
lehetség nyilik az egyuttikkddésre.

3.3.2. Az 1B/1R transzlokaciok kimutatasanal hasziiiC-sav médszer azonos a
3.2.2.2. fejezetben leirtakkal.

3.3.3. Az 1B/1R transzlokaciok kimutatasa poliakriamid gélelektroforézissel

A glutenin alegységek extrakciéjat Jackson és m{d#96) modositott leirasa
alapjan végeztiik. A csirarész eltavolitdsa uthameahnyi eldorzsolt bazaszemhez 100
pl Im/V % DTT-t, 27,5 V% izo-propanolt és 0,02 mMisFHCI-t (pH 8,0) tartalmazo
oldatot adtunk a glutenin polimerek redukalasalkéten. Alapos keverés, majd 10 perc
ultrahangos és 30 perc 86-0s vizfirdben tortéf extrahalast kovéen 5 percig 14000
g-n centrifugéltuk. Ezutan a glutenin alegységekéd pl, a redukcios pufferrel
megegyeé dsszetétdl, de az 1 m/V % DTT helyett 1 m/V % jodacetamidotalmazé
oldattal 15 percig alkilaltuk 65C-os vizfurdben. 5 perc centrifugalas (14000 g) utan a
fellliszé 100ul-€hez hozzaadtunk 1Q4 2 V% SDS, 0,02 % Bromfenolkék, 0,02 mM
Tris-HCI (pH 8,0) és 40 V% glicerol tartalmu préhdiert.

A glutenin alegységek elvalasztasat 1 mm vastagddgaéte§ gélen végeztik.
Az elvalaszt6 gél 0,375 mM Tris-HCI (pH 8,8), 0,18BS és 2,5 V% glicerol tartalmu
poliakrilamid gél (T = 12,3%, C = 2,6 %). A #jy6 gél (fels réteg, T = 5,6 %, C =
2,6%) 0,14 mM Tris-HCI (pH 6,8)-t és 0,1 % SDS+tdlmaz. A futtatépuffer (pH 8,3)
0,25 mMTris-HCI-t, 1 m/V % SDS-t és 14,8 m/V % glicint talmazott. A zsebekbe 15
ul a 4.2.1 pontban leirtak szerint kivont és reduglitenin extraktumot vittik fel, majd
8 mA/gél allandé aramésség mellett kb. 16 Oran keresztil futtattuk. Atdtétst
kdvetien a géleket 15 percig 10 %-os metanolban fixallo#jd egy éjszakén at 0,13
m/V % CBB R250 és 1,3 V% TCA tartalmu festékkeltésik, majd desztillalt vizzel
mostuk és fotdztuk.



3.4. ABUZA SZARAZSAGTURESENEK GENETIKAI VIZSGALATANAL
ALKALMAZOTT MODSZEREK

3.4.1. A kisérleti névények nevelési koriilményei:

A 3.1.2. fejezetben felsorolt szubsztiticiés ésieidd vonalak, valamint a
recipiens és donor fajtak novényeit az egyes geusbvk igényeinek megfetel
vernalizacié (pl. Cappelle Desprez, CS/CD 5A sztitigid 42 nap, Chinese Spring,
CS/CD egyéb szubsztiticiés vonalak 21 nap) utag,Ssterilizalt (24 h, 82 °C) féldet
(kerti talaj: humusz : homok 3:1:1laranyu keverétajalmazo 20 x 20 x 20 cm-es
edényekbe (ltettik. Minden edénybe harom novényilikemajd a novényeket a
martonvasari fitotron PGB-96-0s kamrajaban nevelfgik (3.4.1. abra). A kisérletet
harom ismétlésben, véletlen blokk elrendezésbétothllk be. A névényeket 17 héten
keresztil nevelttk a 3.1. tdbldzatban megadott Ikiniyek kozott. A relativ
paratartalom: nappal 64 %; éjszaka 76 % volt arlsdeljes idtartama alatt. A
megvilagitast harom fokozatban kapcsoltuk be (Esigy a fotoszintetikus foton fluxus
siiriiség (PPFD) 270, 320 és 3pthol/n’.s. A megvilagitas intenzitasa pedig 60, 70 és
74 J/ ni/s volt.

3.1. tablazat. A CS/CD szubsztitlcios sorozat njeirek nevelési klimaprogramja a
PGB-96-0s fitotron-kamréban

Hetel Nappali imérséklet (°C  Ejszakai lbmérséklet (°C Nappalhossz (|
14 1C

1 13,
2 1t 11 14.C
3 1€ 12 15,C
4 1€ 13 15,C
5 17 13 15,8
6 17 14 15,8
7 18 14 16,C
8 18 14 16,C
9 18 14 16,C
1C 18 14 16,C
11 18 15 16,C
12 18 16 16,C
13 2C 17 16,C
14 21 18 16,C
1t 22 19 16,C
1€ 23 20 15,¢
17 24 20 15,8

3.4.2. A szarazsagstressz tipusai

A noévények ontdzésével harom csoportot alakitotkink

E1l: a kisérlet teljes édartama alatt 6nt6z6tt kontroll

E2 "kdzépidszaki' szarazsagstressz: a viragzas keiletétiragzas befejezéseéig
sziunetelt az 6ntdzés, majd utana folytatddottjas@résig

E3: "érésidszaki" szarazsagstressz: az dntdzést a viragzéebevel, a magtetidés
kezdetével besziintettik.
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3.4.1. dbra.A Chinese Spring/Cappelle Desprez szubsztitlaidszat (bal oldal) és a
CS/Agropyron elongatumvalamint a CS/Imperial rozs diszOmas addiciosalain
nevelés a martonvasari fitotron PGB-96-0s klimalkgatran

3.4.3. A szarazsagirés kisérletben vizsgalt paraméterek

A relativ viztartalmat (RWC) ugy Aallapitottuk mebpgy az E2 és E3
szarazsagstressz alatt a zaszléslévditvagott meghatarozott nagysagu darabok friss
tomegét (FW) megmeértiik, majd szaritészekrénybepaki®mttuk (24 h, 90 °C), hogy
megkapjuk a szaraztdmeget (DW). Majd eZikdr adatokbdl a kovetkéZormula (Ali
Dib és mtsai., 1990) alapjan szamoltuk a relatitavtalmat:

RWC (%) = [(FW-DW)/FW] x 100

A relativ vizvesztés (RWL) meghatarozdsdhoz hdfesen kifejbdott, fiatal
levelet vagtunk le kaldszolasidsizakban, lemértiik a tdmegiiket, majd 2 6ran kereszti
30 °C tomérsékleten fonnyasztottukket. Fonnyasztds utan UGjra megmértik a
tomegiket, majd 24 éran keresztil 100 °C-on szanitegmértik a szarazsulyukat. A
vizvesztés mértékét Yang és mtsai (1991) altal owtyképlet szerint szamoltuk az
alabbiak szerint

RWL = [(Wy - Wo)/W3]/[(t; -,)/60]
ahol W, W», W5, a kezdeti, a fonnyasztott és a szarazsylgs t a fonnyasztas kezdeti
és befejed idépontja percekben.

Tovabba minden genotipusra kiszamoltuk az Ali Di ratsai (1990) altal
alkalmazott képlet szerint a szarazsag-érzékenysedgxet is:

DSI = (Y, - Yni)/Yi
ahol Y; az 6nt6z6tt, Y, az ontdzetlen névények szemtermése volt.

3.4.4. Az adatok feldolgozasa

A kapott adatok feldolgozasa SPSS statisztikai aogpan, kéttényés variancia-
analizissel tértént (In: Farshadfar, 1993).



4. EREDMENYEK ES MEGVITATASUK

4.1. ATRITICUM AESTIVUMx AEGILOPS CYLINDRICASZULOPARTNEREINEK
CITOLOGIAI VIZSGALATA

A keresztezési program beinditasaval parhuzamdsayomanyos Feulgen-
maodszerrel (4.1. és 4.2. 4brak) és C-sav techriiledidszitettiik az altalunk hasznalt
fajok kariotipusat. A heterokromatin differencialiegfestésén alapul6 Giemsa C-
sav technikara azért volt sziikség, mert a gabadafédulgen modszerrel megfestve
altaldban nem azonosithatok egyériedm hiszen tébbnyire metacentrikus illetve
szubmetacentrikus kromoszémajuk van, amelyek ménetbm mutatnak egyértdim
kilonbségeket, kivéve az 1B és 6B satellites bimmakszomakat.

4.1. dbra A Chinese Spring (2n=6x=42; genomformula AABg)ﬁmtgulgen-médszerrel
megfestett kariotipusa



4.2 .4bra Az Aegilops cylindrica(2n=4x=28; genomformula°C‘D°D®) Feulgen
maédszerrel megfestett kariotipusa
Ezt ebsz6r a rozskromoszémak megfestésére ("savozasdkalinaztuk, mert
irodalmi adatok alapjan ez a médszer a rozsnabmigag konnyen kivitelezhét (A
rozsnak ugyanis csak 14 kromoszémaja van és ezérnehéz j6 mitdzis
preparatumot késziteni a gyokércslcsbol.) Tovabinit az a 4.3 dbran is
bemutatott C-sav technikaval megfestett rozs kigmison is latszik, nagyon
jellegzetes, karvégi, terminalis savok figyelileineg a rozs kromoszémakon (az
abran nyillal jelezve). A rozs Giemsa C-savos kigpisanak ismerete az 1B/1R

transzlokaciét hordozo6 fajtak vizsgalatanal is s&éigjes volt.

4.3. abra A rozs Secale cerealk.; 2n=2x=14; genomformula RR) Giemsa C-savos
kariotipusa

A 4.4, és a 4.6. abrakon Azgilops cylindricaés a Chinese Spring bluzafajta C-
savos kariotipusat, a 4.6. abranfagilops cylindricaC-savos kariogramjat mutatom be.
Az Ae. cylindricaesetében megfigyeltigt a viszonylag rovid és tébbnyire telocentrikus
C és D genom kromoszémék. Jellénmavabbé az, hogy mindkét genom kromoszomai
heterokromatinban nagyon szegények. A Chinese @prikariotipusan a
legfigyelemreméltébb az, hogy a B genom kromoszérmillyen gazdagok
heterokromatinban, ez kénnyebbé teszi azonositamik# is j6l latszanak az 1B és 6B
satellites kromoszémak (az abran nyillal jelélve).

10pm
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4.4. bra Az Aegilops cylindricaHost. (2n=4x=28; genomformuldf€CD°D®) Giemsa
C-savos kariotipusa (a kromoszémak azonositasa-@gabran)

Az Aegilops cylindricaD® genomja kromoszémainak és a D genom donorjanak
az Ae. tauschiirak C-sav mintazatai nagyon hasonléak. (4.6. alita)a hasonlésag
lehetivé teszi, hogy azAe. cylindrica D° genomjanak kromoszomait a homeoldg
csoportoknak megfeléén soroljuk be. AzAe. cylindrica C° genomjanak C-sav
mintazata szintén hasonld6 a C-genom donorjanakAaz caudatenak a C-sav
mintdzatahoz., azonban a C genom kromoszomai kedilig csak haromnak a
homeolégigjat sikerdlt tisztazni. Az 1C kromoszéfiReebe és mtsai.., 1992. szerint A),
amely hidnyzik a Bluthner és mtsai (1988) altéB#itott Triticum aestivum/Ae. caudata
addiciés vonalakbdl, de a Kihara altaballitott és Muramatsu (1959) Aaltal leirt
szubsztitaciés vonalakban 1C(1D) formaban megtatalhAz 5C kromoszéma képes
kompenzalni az 5D kromoszéma hianyat, ami arrg btady a Friebe és mtsai.. (1992)
altal eredetileg C -nek jeldlt kromoszéma az 5-6méolég csoportba tartozik. Ake.
cylindrica Endo és Gill (1996) altal kromoszoma delécidés vakaballithAsara hasznalt,
gametocid hatasu 2C kromoszomaja a 2-es homeoldgodskromoszémai helyébe
helyettesithéy, jelezve, hogy ez a kromoszoma a 2-es homeoldgocdia tartozik. Ez a
kromoszoma morfolégiailag és C-sav mintazatat tekirhasonld a Friebe és mtsai.
(1992) altal leirt addicios sorozatban B-nek jeldlimoszémaval. AZe. caudataC-
genomjanak fennmaradd négy kromoszéméaja az izoeelemzések (Schmidt és mtsai.,
1993) és RFLP elemzés (K. S. Gill, személyes kyztébb, mint egy homeoldg
csoporttal mutat homeoldgiat. Mivel ezen a kromosak hovatartozadsa homeolégiai
szempontbdl még tovabbi vizsgalatokat igényel, DFEs G bdikkel jeloltik éket, a
koztik és a megfelél Ae. caudatakromoszémak kozétti morfoldgiai és C-sav
mintazatbeli hasonlésagok alapjan.



y_r °
!!, s

¢ 4D° 6D°¢ e6D°¢ 7D°¢

e

\Y,
FC

1C¢ 2C° D¢ E°

4.5. abraAz Aegilops cylindrica Giemsa C-savos kariogramja
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4.6. abra A Chinese Spring blzafajta (2n=6x=42; genomfoamAABBDD)
Giemsa C-savos kariotipusa



Az egyik keresztezési partner, a Martonvasari 1faga N-savos kariotipusabdl
(4.7 abra) elvégeztik a kromoszémak azonositagdieke eredményét a 4.8. abran
lathatjuk. Amint azt mar korabban is emlitettiik, Mzav modszer hatranya az, hogy
nem mindegyik bliza kromoszéman figyetilemeg savok, ezeket a kromoszémakat az
abran nem is tiintettik fel. A B-genom kromoszonagynmennyiség heterokromatint
tartalmaznak, ez abban jut kifefelésre, hogy sok sav figyelldaineg rajtuk.
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4.7. dbra A Martonvasari 14-es blzafajta N-savos kariot#pus

4.8.4bra A Martonvasari 1
blazafajta Nsavos kariogramja
szamoka homeoldg csoportok
jelzik, az &bran balrdl jobbra
A, a B és a D geno
kromoszomai lathato




4.1.1. ATriticum aestivum x Aegilops cylindrica keresztezések eredményei

A kilénb6z kenyérbliza fajtakkal, rokon vadfajokkal és hikwikkel végzett
fagyallosagi kisérletek szerint @&e. cylindrica-16 °C-on 90%-0s, - 18 °C-on pedig
87%-0s tulélést mutat (4.1. tablazat). Ezt a joyddigsagot at is oOrokiti, hiszen a
hibridek talélési %-a 20, illetve 63%-kal jobb -18-on, mint a Chinese Spring, illetve
az Mv14 szitké.

Mivel a fagyallésagot, vagy mas értékes agrondmsagatsagot kontrollalé gén,
vagy génkomplexum iranyitott atvitele nagy nehéekbg (tkozik, diszomas addicids
vonalak létrehozaséaval kivantuk célunkat elérni.A%&gilops cylindricaraazért esett a
vélasztas, mert a bazaval rokon vad fajok kozibigenyult az egyik legfagyallobbnak
(4.1 tablazat). Azt azonban meg kell jegyezni, hegpen a tekintetben is van némi
kilbnbség az egyes biotipusok kdzott (Sutka, 192dbeli kozlés).

4.1 tablazatKilonboz fajok, buzafajtak és az Ribridek fagyallésaga a tulélési %

alapjan
Genotipus Kromoszéma szam Fagyasztasi lbmérséklet
-16 °C -18°C
Aegilops cylindric. 28 90 87
Aegilops squarros 14 17 0
Agropyron glaucul 42 100 100
T. aestivum
Chinese Spring 42 0 0
Martonvasari 14 42 23 10
Ae.cyl.x CS K 35 47 20
Ae. cyl x Mvl4 R 35 87 73
SzD 5% 17 13
SzD 1% 22 18

Az addicios vonalak ébllitasanak els Iépése az Fhibridek létrehozasa. A
kdvetke®d kombinacidkat hoztuk létre: CSAe. cylindrica Mv 14 x Ae. cylindrica CS
ph mutans x Ae. cylindrica. Az Mv 14-gyel és a Chinese Springgel reciprok
keresztezéseket is végeztink, annak megallapitasiogy a keresztezés iranya
befolyasolja-e a meiotikus viselkedést és igy aokagzemek szamat (4.2. tablazat). A
4.9.4bran azAe cylindrica, a Chinese Spring és Ribridjik kalaszait, a 4.10.és 4.11
abran pedig az ;Fhibrid mit6ézisarél és meidzisardl készilt felvétale lathatunk. A
mitdzisban megfigyelhét révid, akrocentrikus kromoszémak a&e.cylindrica C
genomjara jellemik. A mei6zis tipikus konfiguracioja ebben az esatde+ 21.

4.2. tablazatAz F; hibridek eballitasa és produktivitasuk a keresztezés iranyatol

flggséen
Anya Apa Megp. vir. szama&apott szemek Szemkotési %
Ae. cylindrica Mv14 3720 db 814 db 21,9
Mv14 Ae. cylindrica 600 db 88 db 14,7
Ae. cylindrica Chinese Spring 2580 db 867 db 33,6

Chinese Spring Ae. cylindrica 2180 db 553 db 25,4




4.9. dbra.Az Aegilops cylindricaaz R hibrid és a Chinese Spring egy-egy kalasza
>
'\ -’ ',

‘0

g

'\

Al |‘
%&
\'

4.10.abra. Az Aegilops cyllndrlcax Chinese Springjfibrid mitézisa (Feulgen
maédszerrel megfestve). A nyilak néhany akrocensrikegilopskromoszémat jeleznek.
(2n =35)
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4.11. abra.Az Aegilops cylindricax Chinese Spring fibridek meiézisa
21'+5"z+2"ny
Az F; hibridek meidzisat részletesen elemeztik. Ennekineéayeit foglaljuk
0ssze a 4.3. és 4.4. tablazatokban.

4.3. tdblazatA kromoszomaparosodasok értékeifegilops cylindricax Martonvasari

14 valamint azAegilops cylindrica x Chinese Sprin§; hibridek meiozisanak I.
metafazisaban

Kromoszoma asszociaciok

I m v Fr.
Zart  Nyilt Osszes
Ae. cyl.xCS 35 92 195 39 3,0 6,9 0,05 0 0,3

- K
F.kombinacio __. , V.s.sz. |
szam*.

16-23 0-7 0-7 - - - 0-4
Ae.cyl x Mvl4 35 274 19,5 3.8 3,1 6,9 02 001 01
10-27 0-8 0-9 - 0-3 - 0-4

Kr. szam: kromoszoémaszam a gyokércsucsban; V..sasazsgalt sejtek szama; Fr.:

Fragmentum; a @t szamok az atlagokat, az all6 szamok a minimumimam
értékeket jeldlik



4.4, tablazat A kromoszdémaparosodasok értékei a Martonvasari x14egilops
cylindrica, a Chinese Spring Aegilops cylindricavalmint a Chinese Springhl mutans
x Aegilops cylindricar; hibridek meiézisanak I. metafazisaban

Kromoszéma asszociaciok

oo K
F1 kombinacio szame. V- S-SZ. | I m v Fr.

Zart Nyilt Osszes
CS xAe. cyl 35 153 23,7 24 2,3 4.8 0,3 0,01 0,3

7-34 1-10 1-10 1-2 1-2 1-3
CSphl xAe.cyl. 35 86 16,6 5,2 2,6 7,8 o7 012 04

7-34 1-10 1-10 1-3 1-3 1-4
Mv14 xAe.cyl 35 62 233 29 2,4 5,3 02 004 03

16-33 1-9 1-9 1-2 1-2 1-3

Kr. szadm: kromoszoémaszam a gyokércsucsban; V..sasazsgalt sejtek szama; Fr.:
Fragmentum; a @t szamok az atlagokat, az all6 szamok a minimunximam
értékeket jeldlik

Az eredmények Iényegében megegyeznek Belea (13R8pieal. AzAegilops
cylindrica szomatikus kromoszémaszama 2n=4x=28, genomképfieaT. aestivurvé
(CS, Mvl4) 2n=6x=42, genomképlete ABD. A vizsgdlteigiikus sejtekben a
kromoszomaszam atlaga Aegilopscylindrica x Chinese Spring hibrid esetében 33,5,
az Aegilops cylindricax Martonvasari 14 hibridnél 33,9, a Chinese Springegilops
cylindrica kombinaciéban 33,3, a Martonvasaril4Aegilops cylindricanal 33,9. A
trivalensek, quadrivalensek és kromoszéma-fragnmeokufigyelembevételével ez az
érték jol kozelit az elméleti 35-h6z (Zhao and Kenhl984). Az 6sszes bivalens értéke
azonban mar a keresztezés iranyatél fiigg. Mindiagsk Spring, mind a Martonvasari
14 kombinaci6ban magasabb értékeket kaptunk akibaseiben, ha az anyai partner az
Aegilops cylindricavolt. Ez a tendencia egyarant megfigyethet zart és a nyilt
bivalensek esetében. A Chinese Sprptylb mutadnssal tortén keresztezéssel azért
probalkoztunk, mert kivancsiak voltunk, mennyibéitazik a meiotikus konfiguracio.
Amint az a tablazatbdl is egyértdlen kideriil, mind a zart, mind a nyilt bivalensek
szama jelerdls mértékben emelkedett, a 7,8-es érték meghalattjparokat az értékeket
is, amikor az Aegilops volt az anyai partner. Ez a tendencia a szemkditéisné
érvényesil, ha aAegilopsaz anyai partner, a szemkétési szazalék magashBb (
tablazat).

Adataink megefsitik azt, hogy ariticum aestivunés azAegilops cylindricaegy
Iényegében kozos, nagymértékben rekombinalédo gend illetve ) hordoznak
(Belea, 1986), harom genomban pedig eltérnek egyidbuza: AB, Aegilops
cylindrica: C°). A D és a Dgenom eltéréseinek vizsgalatara célsZdenne a Chinese
Spring megfeleléd D-genom monoszémait keresztezhe. cylindricaval, melynek
eredményeként a Dgenom kromoszémaira vonatkozé szubsztitliciés stwbza
kaphatnank. A B genom szubsztitGciés sorozatab é¢hetne allitani Ggy is, hogy a
kezdeti F hibrideket a Kerber (1964) 4&ltal ééllitott, D genomjatél megfosztott,
tetraploid Chinese Spring (AB genom) ésh&z cylindricakeresztezésével allitanank.el



Annak érdekében, hogy képet kapjunk a &ziopulaciok, valamint az F
hibridpopulaciék egymastdl vald tavolsadgara vonaflem felvételeztik a saiK és az
Aegilops cylindricax Chinese Spring és aXegilops cylindricax Martonvasari 14
kombinaciék legfontosabb mennyiségi jellegeit. Egdhglalja 6ssze a 4.5. tablazat.

4.5, tablazatAz Aegilops cylindricax Triticum aestivumF; hibridek és a szék
mennyiségi jellegeinek adatai

Tulajdonsag Ae. cyl CS Mv 14 Ae.cyl x CS Ae.cyl x Mv 14
Novény- 95.18 122.93 89.93 123.37 112.86
magassag +0.54 +0.47 +0.39 +0.41 +0.53

Zaszloslev. 17.88 27.98 29.74 29.91 26.32

hossza +0.20 +0.42 +0.27 +0.33 +0.27

Zaszloslev. 0.74 1.40 1.98 1.54 1.44
szélessége 1+0.01 +0.03 +0.01 +0.02 +0.01

Kalasz hossza 12.18 7.80 10.21 14.90 13.65

+0.08 +0.10 +0.06 +0.12 +0.09
Kalaszka hossza 1.22 1.08 1.37 1.42 1.43
+0.01 +0.02 +0.02 +0.01 +0.01

Szélka hossza 4.88 - 0.96 0.95 1.89

+0.12 +0.03 +0.08 +0.05

Pelyvalev. 0.81 0.53 0.70 0.89 0.86
hossza +0.01 1+0.01 +0.01 1+0.01 +0.01
Kalaszka/kaldsz 19.83 16.43 19.43 16.99 15.75
+0.08 +0.25 +0.24 +0.11 +0.15

Szem/kalasz 16.76  44.83 46.32 0.03 0.02

+0.35 +1.13 +0.95 +0.00 +0.00

Lathato, hogy a legtdbb mennyiségi jelleg a &azétok megfeldl adatai koziil a
nagyobbikéhoz all kdzelebb (gazdasagi heterozit),esetenként azt meg is haladja
(genetikai  heterdzis). Gazdasagi heterdzishatas atkm#ott mindkét hibrid
kalaszhosszlsaga, kalaszkahosszisaga, pelyvalssgélisaga, valamint a&egilops
cylindrica x Mv14 R névények magassaga és/sgilops cylindricax CS R ndvények
zaszloslevél-hosszusaga esetében. Aagilops cylindrica x Mv14 R névények
zaszloslevél-hosszusaga és Aegilops cylindricax Chinese Spring jFnévények
magassaga genetikai heterdzishatast mutat. A kadkénti kaldszkaszam afegilops
cylindrica x Chinese Springnél atmeneti, mig Aegilops cylindricax Mv14 R-nél
mindkét szidnél kisebb értéket mutat. A hibridek @semzedékei nagyon sterileknek
bizonyultak. A hibridkaldszok atmenetet képeznékteszib kozott (4.9. abra).

A mennyiségi adatok alapjan elvégzett diszkrimimamamalizis soran kapott és az
egyes populaciok tavolsadgat a mennyiségi jellegekmpontjdbdl jellem Gn.
Mahalanobis Bértékeket a 4.12. &bran tuntettik fel. Ez az atdarmaod jol érzékelteti
a szubk és hibridjeik tavolsagat.



Ae. cylindrica 92,92 Chinese Spring

90,43 57,87
Fy

114,43

Ae. cylindrica Martonvasari 14

66,34 90,07

Fy

4.12.4bra Az egyes populaciok MAHALANOBIS?Brtékeinek &ltalanositott tavolsaga
a mennyiségi adatok alapjan

Mivel tudtuk, hogy az Fnemzedék esetében nagyfoku sterilitasra szamitkatun
az éretlen embridk egy részglembrio és kallusztenyészetet is inditottunk,ramélve,
hogy ezen az aton koénnyebben lekiizdhetjik az inkdilmjpitas problémajat. A
szovettenyészet elinditdsaval azért is prébalkéztumogy esetleg ezen az ton
kolhicinkezelés nélkul kapjunk amfidiploidokat, tdyba esetleg a kallusztenyészetben
kromoszoma atépulést indukaljunk Aegilopscylindrica Host. és ariticum aestivum
L. kromoszémai kozott. Ezek a probalkozasaink aaonkajnos nem vezettek a kivant
eredményre, nem sikerilt szemkotést elérniink.

Az F; névények kolhicinkezelésével azonbafi eidtunk allitani amfiploidokat,
igy a keresztezési programot folytatni tudtuk. £.4tablazatban az ;Fndvények
kolchicinkezelésére, a 4.7. tablazatban a BE€mzedék éhllitasara, a 4.8. tablazatban
pedig a BG nemzedék ékllitasara vonatkoz6 legfontosabb adatok szerekpelrigiil a
4.9. tabldzat B€nemzedék novényeinek szomatikus kromoszomaszamsaziagét
foglalja Ossze. A legtdbb ndvény kromoszdémaszama dE vannak eft elté
kromoszomaszamu névényeink is.

A 44 kromoszdmas vonalakat C-savozassal elemeftik. 13. dbra azokat az
Ae. cylindrica kromoszéméakat mutatja, amelyeket ezekben a vobafeka buza
kromoszomaszerelvényen kivil talaltunk, tovdbbaneae abran tintettink fel két
atrende#dott bluzakromoszoéméat. A C-sav elemzés alapjan tahd# kromoszomas
vonalak kozott a 2Ca E és az Fkromoszémakat hordozé diszomas addiciés vonalakat
tudtunk kimutatni.

A dicentrikus és deléciés kromoszomak jelenléta aal, hogy a keresztezési
partnerként hasznale. cylindricavonal hordozza a ZCkromoszéman a gametocid
gént. A legtdbb 44 kromosz6mas vonalban ez a kraéma van jelen. Ez a tény is a
gametocid gén jelenlétét tamasztja ala, a gametgmit hordozé kromoszémara ugyanis
a preferencialis transzmisszio jelletngEndo, 1988). Emiatt azok ake. cylindrica
vonalak, amelyeket a keresztezési programban hasakasajnos nem alkalmasak a
teljes diszomas addicids sorozdtadlitasara.



4.6. tablazatA kolchicinkezelt f névények és a kapott szemek szama

Kombinécio NOv. szam Szemszam
Ae. cylindrica xMv14
kezeletlen 25 59
0,02 % kolchicin 21 4
0,04 % kolchicin 17 45
Mv14 x Ae. cylindrica
kezeletlen 16 36
0,02 % kolchicin 11 7
0,04 % kolchicin 9 11
Ae. cylindrica xChinese Spring
kezeletlen 35 337
0,02 % kolchicin 16 20
0,04 % kolchicin 13 15
Chinese Spring Ae. cylindrica
kezeletlen 15 46
0,02 % kolchicin 15 20
0,04 % kolchicin 19 17

4.7. tablazatA BC; nemzedék éhllitasa

Kombinacié Apa Nov. szam Megp. vir. Szemszam
Ae. cylindrica xMv14 Mv14
kezeletlen 6 440 0
0,02 % kolchicin 1 60 0
0,04 % kolchicin 0 0 0
Mv14 x Ae. cylindrica Mv14
kezeletlen 4 360 4
0,02 % kolchicin 2 120 0
0,04 % kolchicin 4 240 3
Ae. cylindrica xChinese Spring Cs
kezeletlen 43 2740 73
0,02 % kolchicin 5 240 11
0,04 % kolchicin 4 280 3
Chinese Spring Ae. cylindrica Cs
kezeletlen 12 780 32
0,02 % kolchicin 3 180 3
0,04 % kolchicin 2 120 6




4.8. tablazatA BC, nemzedék éhllitasa

Kombinacic Apa Nov. szar  Megp. vir  Szemszal
(Mv14 x Ae. cylindricé) x Mv14 Mv14
kezeletlel 3 20C 10
0,02 % kolchicil
0,04 % kolchicil 1 6C 2
(Ae. cylindrica xCS) xC¢ Cs
kezeletle 29 168C 252
0,02 % kolchicil 2 14C 63
0,04 % kolchicii 2 12C 12
(CS xAe. cylindrici) xCs Ccs
kezeletle 11 70C 91
0,02 % kolchicii 18C 15
0,04 % Kkolchicil 4C 9

4.9. tablazath BC, nemzedék kromoszémaszam megoszlasa

Eredeti komb. 48 47 46 45 44 43 42 41 ?  Osszes

Ae. cy. x CS - - - - 25 37 104 7 47 22C
CS xAe. cy. - - 2 2 22 8 23 - 14 71
Mv14xAe.cy. 4 - - - 2 1 - - 3 1C

2cc E° F°

4.13. &bra:A 44 kromoszomas vonalakban C-savozassal kimufetotylindricakromoszomak
(2C, E, F), valamint transzlokacios és delécios blizakronmezadmak a Binemzedékdl



4.2. AZ 1RS/1BL TRANSZLOKACIOK KIMUTATASARA VEGZETTKISERLETEK
EREDMENYEI

4.2.1. Az 1RS/1BL transzlokéacié elemzése Giemsa Giddszerrel

A centrikus fazié révén létrejott 1RS/1BL transzcids kromoszéma C-sav
maodszerrel viszonylag egys#en kimutathat6. Az 1B buza kromoszéma hosszu karjan
erésen fegids interkalaris és termindlis savok vannak, a centrom kézelében pedig
heterokromatikus savkomplexum talalhatd. A saedlitB kromoszoma rovid karja jol
megkilonbdztethét az 1R kromoszdéma révid karjatél, mivel az 1BS kaszamos
centromeron kozeli és intersticidlis sav taldhabzel szemben a satellittel szintén
rendelked 1R kromoszoma révid karjan egyésen fesidd, nagyon jellegzetes
teloméras és a masodlagositzétiés alatt egy ugyancsak jellegzetes szubtelomérés s
lathatd. A centroméra kozelében egy keskenyeblrdietamatikus sav figyelhétmeg.
(Mukai és mtsai., 1992) (4.14. abra)

2*— - o
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. v
1B 1R 1RS/1BL

4 .14. abra Az 1B, 1R és az 1RS/1BL kromoszoma Giemsa C-séNarata (az 1B
kromoszéman a révid karon talalhatd intersticiadigz, 1R kromoszéman a rovid kar, a
szubteloméra allatti és a centroméra kdzelébénsiéwokat nyillal jeloltiik)

Mivel alRS/1BL kromoszOma a magyarorszagi fajtékitonyire a Kavkaz és az
Avrora fajtak révén kertilt be, ezért elvégeztikierdk a fajtaknak a C-savos

vizsgalatat. (4.15., 4.16. abra)



4.15. abra. A Kavkaz Giemsa C-savos kariotipusa. A transzl@lsakromoszémak
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nyillal jelezve

4.16. abra.Az Avrora Giemsa C-savos kariotipusa. A transzabids kromoszémak
nyillal jelezve.

A 4.17. és a 4.18. abran egy-egy transzlokaciét hemdoz6 (Mv Magvas), illetve
hordozé (GK C#éros) fajta Giemsa C-savos kariotipusa lathato.




4.17. abraAz Mv Magvas Giemsa C-savos kariotipusa. A nydatormal 1B
kromoszomakat jelzik.

4.18. abra. A GK Cdirds Giemsa C-savos kariotipusa. A nyilak a trarksadms
kromoszdémakat jelzik.

A 66 altalunk vizsgalt magyar blzafajta k6zll 44-mégeztik el a Giemsa-C sav
elemzését, az eredményeket a 4.10. tablazatbaaitidgbssze.

A Giemsa C-sav elemzés sorén egy, a részletesédniggmalt 1RS/1BL
transzlokacion kivul egy masik transzlokaciot é944bran bemutatott
5BL/7BL;5BS/7BS transzlokaciot is talaltunk a GKn@tom fajtaban.
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4.19. abra Az 5BL/7BL;5BS/7BS reciprok transzlokacio

Ez a transzlokéacio fordul &l Vilmorin 27 fajtaban (Friebe és Gill, 1994) és a
1RS/1BL transzlokaciéhoz hasonléan minden valds&g szerint agy jott 1étre,
hogy a meiézis metafazisaban az érintett kromoskdmévalens allapotban a
centromeronndl eltértek, majd atrenddwe UGjraegyesiltek. A transzlokacié
bizonyara szelekciés@iyt jelent bizonyos geografiai és éghajlati visamkdzott a
normal 5B és 7B kromoszémakkal rendelkégjtakkal szemben. Ezzel
magyarazhatd, hogy ez a transzlokacio pl. sok faafajtdban fordul él.

Petroczi (2000) megemliti, hogy a GK Othalom, mely@85-ben mifsitettek, az
OMMII adatai szerint a legutébbi években is atldgtfeteljesitményt nyujtott.

Kivalo adaptacios képességét pedig kilfoldi ésitései (Torokorszag, Romania,
Jugoszlavia) bizonyitjak. Célszdenne a GK Othalom ut6dait is, pl. A GK Miskat,
A GK Eletet és a GK Peturt is megvizsgalni &k szempontbol, hiszen a kérdéses
transzlokacié érdekes és értékes lehet az Uj fafiaktacios képességének névelése
szempontjabél. A GK Petur kilondsen érdekes lebiailea szempontbol, mert
esetében a masik keresztezési partner egy fraajtaeaf Thesee volt.

A Giemsa C-sav elemzés eredményeinek tovabbi fgdddisaval a kébbiekben
Ujabb fontos informéaciékat nyerhetnénk a magyar afajiak genetikai hatterével
kapcsolatban, pl. milyen mértgkC-sav polimorfizmus figyelhét meg a magyar
fajtakon belll. A polimorfizmus jelentkezhet bizarsy(tbbblet)savok Iétében vagy mas
fajtdkban megléy savok hidnyaban, illetve a s&vok méretében mutatko
killbnbségekben és valosiiém a nagymértékben ismidb DNS-szekvenciak
amplifikalédasa, vagy mennyiségének csokkenése g&kzola polimorfizmus
magyarazataul.

4.2.2. Az 1RS/1BL transzlok&cio kimutat#ésaitu hibridizacioval
Néhany olyan fajtan (4.10 tablazat), amelyekbeB@3-PAGE és a Giemsa C-sav

maédszerrel a 1RS/1BL transzlokaciot ki lehetettatnitin situ hibridizaciot
végeztiink teljes rozs DNS-sel. A vizsgalatoknakdsetéljuk volt. Egyrészt é£6



eredményeinket akartuk egy Ujabb médszerrel al&ataai, masrészt sem az SDS-
PAGE, sem a Giemsa C-sav mddszer nem ad falllilagositast arra vonatkozdéan,
hogy vajon a teljes rozs kromoszdma transzlokatéelotinden esetben, vagy
vannak olyan fajtak, amelyekben az 1R kromoszémil ikarjanak csak egy
bizonyos része mutathato ki, illetve nem léptekidifabb transzlokaciok a blza
genomban? A kérdés megvalaszolasa azért fontosamettéé hosszisagu rozs
kromoszoma-szegmentum magyarazattal szolgalhdajtak kdzott mutatkozo
mindségbeli kilbnbségekre.

A 4.20.,4.21., 4.22. és 4.23. abrakon sorrendkévivaCsardas DAPI-val festett
kariotipusajn situ hibridizaciés képe, a GK Véka DAPI-val festettigsitu
hibridizacios képe lathato. A martonvasari fajtékzid az Mv Csardas az utébbi
évek, mirbségre nézve egyik legperspektivikusabb fajtaja.

Mind a DAPI-val festett, mind an situ hibridizacds kariotipusok alapjan
megallapithatd, hogy a vizsgalt fajtak mindegyikelges rozs kromoszéma-
szegmentumot hordozza.

Heslop-Harrison és mtsai.. (1990) biotinnal jetélies rozs DNS-t hasznalvwa situ
hibridizacios probaként szintén arra az eredmépyottak, hogy a vizsgalt fajtaknal
(Custom, Haven, Kronjuwel és Tara) a transzlokatiiééspont a centroméranal,
vagy ahhoz nagyon kdzel van.



4.20. abra Az Mv Cséardas DAPI-val festett kariotipusa

4.21. abra Az Mv Csardasn situ hibridizacids kariotipusa. Az abrakon a nyilaloas
kromoszomaszegmentumot jelolik.



4.22. abra A GK Véka DAPI-val festett kariotipusa

4.23. dbra A GK Vékain situhibridizacios kariotipusaz abrakon a nyilak a rozs
kromoszémaszegmentumot jelolik.



4.2.3. Az 1RS/1BL transzlokéacio kimutatasa SDS-Psdgségével

A vizsgalatokba bevont, 1978-1999. kozoétt ésitett mind a 66 magyar
kenyérblza-fajta és 9 durumbuza-fajta SDS-PAGE =sdsst elvégeztik. Kontroll
fajtakként az Avrora, Kavkaz fajtdkat, mint ismergnszlokaciot hordozé fajtékat és a
Chnese Springet, mint a transzlokciot biztosan reordozé fajtat hasznaltuk. Az
eredményeket 4.24-4.29. abrak mutatjak.
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4.24. abra:Buzafajtak tartalekfeherje mintazatai. 1: Jubign50; 2 GK TISZta] 3: GK
Csongor; 4: GK Boglar; 5: GK Sagvari; 6: GK Kigcg: GK Othalom; 8: GK Zombor;
9: Chinese Spring; 10: Kavkaz; 11: Avrora; 12 GKol&z, 13: GK Bence;
14: GK Istvan; 15: Mv 16; 16: Mv 17; 17: GK Orzse8: GK Bokros; 19: GK Barna.
A nyillal Jelzettco gliadin sav alapjan lehet megkildnbdztetni az 1RS/transzlokaciot
hordozo, illetve nem hordoz¢6 fajtakat. Ennek a feimek a génje az 1B kromoszéma
révid karjan lokalizalt, a normalis 1B kromoszémianendelked fajtaknal megjelenik, a
az 1RS/1BL transzlokaciot hordoz6 fajtakbdl hiakyzi
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4.25. dbraBuzafajtak tartalékfehérje-mintazatai. 1. Mv Maati 2: Mv Me#fold; 3: GK
Véka; 4:GK Malmos; 5: GK Elet; 6: GK Kalasz; 7: Gfattyas; 8: GK Szindbad; 9:
Aurora; 10: Kavkaz; 11 Chinese Spring; 12: GK Kendl®8: Mv Madrigal; 14: Mv
Matador; 15: Mv Magdaléna; 16: GK Marcal; 17: GKo@®c; 18: GK Répce; 19: Mv
Irma
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4.26. abra:Buzafajtak tartalékfehérje-mintazatai. 1: Mv Kuesr@d: Mv Summa; 3: Mv
Tamara; 4: GK Sara; 5: GK M&r6: GK Cip0; 7: GK Miska; 8: GK David; 9: Chinese
Spring; 10: Kavkaz; 11: Aurora; 12: GK Kunsag; GX Favorit; 14: GK Garaboly; 15:
GK Mura; 16: GK Forras; 17: GK Petur; 18: GK Jaggs®: GK Verecke
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4.27. abra:Buzafajtak tartalékfehérje-mintazatai. 1: Mv Szggn2: Mv Palma; 3: Mv
Vilma; 4: Mv Emma; 5: Mv Magma,; 6: Mv Optima; 7: M25; 8: GK Pinka; 9:Chinese
Spring; 10: Aurora; 11: Chinese Spring; 12 GK Zygdl3: GK Olt; 14: GK Go6bé; 15:
GK Délibéb; 16: Mv Fatima; 17: Mv 23; 18: GK Katk®: GK Csdirts
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4.28. 4bra Buzafajték tartalékfehérje-mintazatai. 1: GK Tendq2: Mv Csérdés';‘3:ﬂMv
06-95; 4: Mv Magvas koll. 1924; 5: Mv Magvas SZE999 6: Chinese Spring;
7:Kavkaz; 8: Aurora; 9: 14; 10: 101; 11: 102; 123113: 128; 14: 129; 15: 130; 16:
131; 17:132; 18: 136; 19: 137 (a 9-19 sz. mint&kd Kht vonalai)
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4.29. abra Durum fajtak tartalékfehérje-r;intézatai. 1 GKysBa 2. Lajtadur; 3:
Multidur; 4: Novodur; 5: GK Tiszadur; 6: Bétadur; Topdur; 8: Martondur; 9: Chinese

Spring; 10: Kavkaz; 11: Aurora; 12: Martondur 2; Martondur 3; 14: Odmadur 1; 15:
Odmadur 2, 16: Kall; 17: Vé1 (a 16 és 17 sz. miat&I Kht vonalai)

A 4.24-4.29. &bran lathaté mintazatok eredményeitl®. és a 4.10b. tablazatokban
foglaljuk 6ssze.



A bemutatott eredmények alapjan megallapithatdy laagSDS-PAGE, a Giemsa C-
sav technika és a genomisitu hibridizacio egyarant alkalmas az 1RS/1BL buza-
rozs transzlokacio kimutatasara. A haromféle vilegginddszer segitségével kapott
ereményeket a 4.10. tablazatban foglaljuk dssze.

4.10. tdblazatAz 1RS/1BL blza-rozs transzlokacidéfelrdulasa az 1978-1990. kozott

mingsitett magyar biuzafajtakban

_ Amindsités . 1Rs/1BL 1RS/1BL 1pg/1p|
No.  Fajta éve Pedigre (C-savozas) (SPS-  (in situ)
PAGE)
1 GK Tiszatéa 197¢  Bez.1 x Fiorillc * - *
2 GKCsongor 1980 GT 76-150 x Predgornaja 2 * - *
3 GK Bogléar 1981 GT 76-155 x Sonja * + *
4 GK Séagvari 1982  Avrora x GT 76-150 * + *
5 GKKincg 1983  Arthur x Sava * - *
6 GK Othalom 1985 (Gk Szeged x Yub. 50) x GK Szeged - - *
7 GK Zombor 1985 (Kavkaz x Produttore) x Sava * + *
8 GK Sske 1987 (Tobari 66 x 815 GR) x Szt 1 * - *
9 GK Bence 1987  (Arthur xSava) x Libellula * + *
10 GK Istvan 1987 Kremena x Avrora * + *
11 Mv 16 1987 [(Mv4 x Kavkaz §f x P 4089/90/72 4 x + + +
[(Zzb0 x Arthur F1) x Rubin F¢
12 Mv 17 1987 [Slaviya x (Krasnodari 1 x Bezostaya)] x  + + +
. 79.443:
13 GK Orzse 1988 Sava x Maris Huntsman * - *
14 GK Bokros 1990 (GT6272 x GK Szeged) x Z2g.4431 * + *
15 GK Barna 1990 (D1 x Sava) x Aquileja * + *
16 GK Cdiros 1991  Arthur x Tiszatdj 2 + + *
17 GK Kata 1991 (Zg 884 x Mv 4) x (GK Szeged x GT &-7 * - *
18 Mv 23 1991 (GT 13 A 354 x MvTf.) x (Mv 5/3 x GKP)  + + +
19 Fatima-2 1992  F 29 x Lovrin 32 + + +
20 GK Délibab 1992 DH MM x [(Yub. x Sds S) (MM x Mv 12)]  * + *
21 GK Gobbé 1992  Mini Mané x GK Kinés - - *
22 GK Olt 1992 Lillax Mv 8 - - *
23 GK Zugoly 1993 GKKincé x GK Istvan - - *
24 GK Pinka 1993 GKT5 x GK 6744 - - *
25 Mv 25 1993 F29 x [(Mv 3 x SKC1055) x (Bez.2 x K1)] + + +
26 Mv Optima 1993  762-10-1-2-3 x Mv 9 + + +
27 Mv Magma 1993 F29 x [(Mv 3 x SKC1055) x (Bez.2 x)K1  + + *
28 Mv Emma 1994  (Mv 15 x Mv 8) x MVMA - - *
29 Mv Vilma 1994  (F797 x MV08-82) x Mv 15 + + +
30 Mv Palma 1994  (F797 x MV08-82) x Mv 15 + + +
31 Mv Szigma 1994 Mv21-85 x Mv15 + + *
32 Mv Irma 1994  [(T16 x Mv15) x SO6300] x [(NSR2 x + + +

Mv15) x SO300]



33 GK Répce
34 GK Cso6rnéc
35 GK Marcal
36 Mv Magdaléna
37 Mv Matador
38 Mv Madrigal

1994
1994
1994
1996
1996
1996

(GK 6744 x MM) x Tj
Recurrent selection
81579 x Mini Mané
(Yub.50 x F29) x MVMA
Fatima x Mv15
Mv16-85 x Bu.20

* o+

+ + +

+ |

+ o+ +



4.10. tablazaffolytatas)

, Amingsités o 1rRs/1BL 1RS/1BL 1rg/1BL

No.  Fajta éve Pedigre (C-savozas) (SPS-  (in situ)
PAGE)
39 GK Kende 1996 Réka x Mv 8 - - *
40 GK Szindbad 1996 DH Kinc$ x Gk Istvan - - *
41 GK Hattyas 1996  (lid x Mv 4) x (lid x Bg dw) - - *
42 GK Kalasz 1996 GK Gobé x (Lovrin 24 x GK Korany) - - *
43 GK Elet 1996  GK Othalom x [(GK Sagvari x Bty.)x * + *
(Mv 4 x Brj.)]

44 GK Malmos 1996 Zo. x Katja * - *
4t GK Véke 199€  (Lovrin 24 x Mini Mand) x GK Gok + + +
46 Mv Mezéfold 1998  GK Othalom x Mv15 + + *
47 Mv Martina 1998 Fatima x Mv 17 + + *
48 Mv Kucsma 1998 Mv32-86 x Fatima + + *
49 Mv Summa 1998 (GK36-83 x SO1586) x Mv17 + + *
50 Mv Tamara 1998 Fatima x Mv 8 + + *
51 GK Séara 1998 GK51-91 x GK Kata * - *
52 GK Mérs 1998 GK S#ke x GK Zombor - - *
53 GK Cipé 1998 Mv 15 x GK Istvan - - *
54 GK Miska 1998 GK 44-87 x GK Othalom - - *
55 GK David 1998  Mini Man6 x GK Istvan -? +? *
56 GK Kunség 1998 (GK Kingsx Mini Mané) x Mini Mané - - *
57 GK Favorit 1998 GK 34.82 x Mini Man6 - - *
58 GK Garaboly 1998 D12 x Mini Man6 - - *
59 GK Mura 1998 T 3187 x GKT5 * + *
60 GK Forréas 1998 GK Kindsx Mv 4 - - *
61 GK Petur 1998 Thesee x GK Othalom - - *
62 GK Jaszsag 1998 GK Kings< Mini Man6 * + *
63 GK Verecke 1998 Bez. 1 x GK Pusztaszer * - *
64 GK Tenger 1998 GK Kindsx (GK Kincss x Mv 4) - - *
65 Mv Magvas 1998 (F26-70 x MvK2) x MVMA - - *
66 Mv Csardas 1999  (Yub.50 x F29) x MVMA + + +

Megjegyzés: + a transzlokacié jelen van; — a trlhscio hianyzik; * a kérdéses

vizsgalatot nem végeztiik el.

4.10. b. tablazatAz 1B/1R transzlokéacio élordulasa a vizsgalt durumbuza-fajtadkban

No. Fajte 1B/1R (PAGE 1B/1R (C-sav.
1 GK Bas: nincs nincs
2 Lajtadul nincs nincs




3 Multidur nincs nincs
4, Novocur nincs nincs
5 GK Tiszadu nincs nincs
6 GK Bétadu nincs nincs
7 Topdul nincs nincs
8 Martondur : nincs nincs
9 Martondur : nincs nincs
11 Odmadur nincs nincs
12 Odmadur . nincs nincs

Az adatokbdl kiderul, hogy az 1978-1999. koz6tt ésitett 66 magyar buzafajta
kézul 35, azaz a fajtaszortiment 53%-a hordozzalRS/1BL transzlokaciét, mig a
vizsgalt durumbuiza-fajtak kézott nem volt olyan,edyben a transzlokaciot ki lehetett
mutatni.

Az 1RS/1BL transzlokacié nagyaranyu elterjedésépatkozo adatok szerint
példaul a jugoszlav fajtaszortiment 59 fajtaja K63d-ben (58%) mutathatdé ki a
transzlokaci6 (Javornik és mtsai.., 1991). Bartos 8tuchlikova (1987) a
Csehszlovakidban misitett fajtak tobb mint 1/3-andl bizonyitottak aRI1BL
transzlokacio jelenlétét.

Lukaszewski (1990) 207 egyesiilt allamokbeli buzzsgalt C-sav modszerrel és
7.1%-ban mutatott ki 1B/1R, 4.3%-ban 1A/1R trankatiét. Ennél Iényegesen nagyobb
volt az 1B/1R transzlokacié d@brdulasi ardanya a 21. Nemzetkdzdsziblza
Teljesitménykisérletben (IWWPN- International Wheatrformance Nursery) szerépl
fajtdkban, ezek 38.1 %-a tartalmazott 1B/1R tranke’iot. 1A/1R transzlokacié viszont
minddssze egyetlen fajtaban fordult.eA transzlokacié nagyaranyuosébrdulasanak
okaként az agrondmiai érvek mellett megemliti, hagya még nem homozigoéta, fiatal
torzsekben is kdnnyen stabilizalhato.

Villareal és mtsai.. (1991) a CYMMIT program fejlédrzseinek mintegy 50 %-
anal mutattak ki az 1B/1R transzlokaciét. A traokatiét nem tartalmazo torzsekkel
0sszehasonlitva a transzlokaciot hordozékat aattaalhogy az 1B/1R transzlokaciot
hordoz6 térzseknek nagyobb volt a foldfeletti bissma produkcidjuk, a kalaszszamuk,
ezerszem-tdmegik és HI-témegik, valamint 6kés kaldszolastak voltak. A
transzlokaciét hordozo térzsek szemtermésre negmi§kiansan, de nagyobb volt.

A kiilénbda ndvényfajoknal idrél idére jelentked veszély valamely kedvéz
gén vagy génkomplexum nagyardny( feldisulasa a sigdme anyagokban és a
termesztett fajtakban. Erre példa az 1RS/1BL bdza-transzlokacié nagy gyakorisaga
a termesztett buzafajtakban, amely jelsrkockazattal jar.

A pedigré adatbazisok alapjan a genotipusokigaisei kozil az ismert 1B/1R
transzlokaciot hordoz6 fajtdk azonosithatok. Améiery a szillkrdl ilyen adat nincs, a
pedigréjik tobb generaciora toréérelemzésével valdsZinithed a transzlokacio
jelenléte.

A bulzalrozs transzlokacié kimutatasat kivalasziatik és torzsek esetében C-
sdvozas mobdszerével @s situ hibridizacio segitségével végeztik. A két hasznalt
maédszer kdzll a C-savozas egysibbr és joval kevéshé koéltséges, tovabba viszonylag
gyors. A csirdztatast is beleszamitva egy héteiil ball lehet végezni. Azn situ
hibridizacio inkabb akkor indokolt, ha a transzloikédméretét is vizsgalni akarjuk. A



maédszer joval bonyolultabb és koéltségesebb, mi@tsivozas. A vizsgalatot me§ebd
pedigré analizis leh&té teszi, hogy a transzlokaciét biztosan tartalm@zibden sz
hordozza) genotipus, ill. a biztosan nem transzisekgegyik szl sem tartalmazza)
torzsek koltségesebb vizsgalatat ne kellien eludigex nemesitési anyag genetikai
hatterének jobb megismerése nagyban hozzasegéseb®l genetikai variabilitasu Uj
populéciok létrehozdsahoz. Ennek egyik jele, ho@p@0-ben mifisitett martonvasari
fajtak kozott olyan fajtaval is talalkozhatunk, dyile az 1RS/1AL transzlokaciot
hordozza. Ez a fajta a Dalma. Az olyan fajta, aikebzt a transzlokaciét hordozza,
értelemszdren rendelkezik az 1B kromoszéma rdvid karjandlé&artalékfehérje-
génekkel, amelyek a miség szempontjabdl kedvidzbek, és hordozza az 1R
kromoszoma rovid karjan léwezisztencia-géneket is.



4.3. A SZARAZSAGTURES GENETIKAI ELEMZESENEK EREDMENYEI
4.3.1. A szubsztitliciés vonalak szarazsdagese

A Chinese Spring és a Cappelle Desprez (CS/CD) sgtitlicios vonalak
szarazsagitését szaraz korulmények kozotti relativ viztarmalgRWC), relativ
vizvesztés (RWL), szérazsag-érzékenységi index )(BSla szemtermés atlagainak
varianciaanalizise alapjan értékeltik (4.11. tadt)az

4.11. tablazatA CS/Cappelle Desprez szubsztit(iciés vonalak gzagiirése

Genotipus RWC (%) RWL DSI GY
CS/CD 1A 78,8** 0,29 0,56 1,79
CS/CD 3A 71,0 0,25 0,53 1,16
CS/CD 4A 70,6 0,25 0,61 0,98
CS/CD 5A 67,2 0,17** 0,64 1,30
CS/CD 6A 70,0 0,21** 0,75 1,56
CS/CD 7A 67,7 0,14** 0,43* 1,92*
CS/CD 1B 60,8 0,23 0,66 1,93*
CS/CD 3B 60,8 0,24 0,64 1,68
CS/CD 4B 65,6 0,22* 0,66 1,59
CS/CD 5B 61,0 0,22* 0,61 1,60
CS/CD 6B 65,0 0,20* 0,74 0,78*
CS/CD 7B 70,3 0,30 0,64 1,68
CS/CD 1D 67,1 0,19** 0,69 1,44
CS/CD 2D 72,4 0,21** 0,71 1,51
CSs/CD 3D 75,8* 0,31 0,59 1,33
CS/CD 4D 66,5 0,34 0,61 0,74*
CS/CD 5D 75,8 0,22* 0,77 0,86
CS/CD 6D 64,4 0,25 0,61 1,98
CS/CD 7D 63,2 0,25 0,67 1,79
Chinese Spring (recipiens) 64,5 0,30 0,68 1,36
Cappelle Desprez (donor) 79,9 0,21* 0,45* 0,65*

*** szignifikansan kilénbozik a recipiens ChineSpringtl P = 0,05 és P = 0,01
szinten.

A kapott adatok alapjan megallapithaté, hogy atirelaiztartalom (RWC)
atlagértékei 60,8% (3B szubsztiticid) és 79,9% (eHdp Desprez) kozé esnek.
SzignifikAnsan pozitiv eltérés volt megallapithamlA, 3D, 5D szubsztitliciés vonalak,
a donor fajta, valamint a recipens Chinese Sprompk.

A relativ vizvesztés (RWL) atlagértékei 0,14 (7Aulsgztiticié) és 0,34 (4D
szubsztitlcio) kozoétt vannak. Szignifikdnsan negdifferencia van az 5A, 6A, 7A, 1B,
4B, 5B, 6B, 1D, 2D és 5D Cappelle Desprez kromos#dhordoz6 szubsztitlcios
vonalak és a recipiens fajta kozott, de a todbbibsziiticiés vonal nem mutatott
szignifikans kiilonbséget a recipiens Chinese Spiajtghoz képes a relativ vizvesztés
tekintetében.



A szarazsag-érzékenységi index értékei a 7A vodd-8s és a 5D vonal 0,77-es
értékei kozé esnek. Ebben a paraméterben csak sedBsztiticios vonal és a donor
fajta mutatott szignifikans kulénbséget a reciphers képest, a tébbi szubsztitlcios
vonalnal nem volt szignifikans a kulénbség.

A szemtermés atlagértékei a 4A szubsztiticiora #afpr4 g és a 4D
szubsztitacio altal mutatott 1,98 g kozé esnekgi8fikans kiilénbség van a Chinese
Spring és a 7A, 1B, 6B, 4D, 6D szubsztiticiés vakaltovabba s donor Cappelle
Desprez kozoétt. A tobbi vonal viszont nem mutatetfignifikdns kulonbséget e
tekintetben. Kilon figyelmet érdemel a 7A, 1B é6Mx szubsztitlcids vonalak esetén
kapott szignifikAnsan nagyobb termés, jelezve eglekra kromoszémaknak a
jelenségét a szemtermés szaraz koriilmények kdzottidgabran.

A 4.11. tdblazat adatainak alapjan tehat az 1A£8BD kromoszémak a relativ
viztartalom, az 5A, 6A, 7A, 1B, 4B, 5B, 6B, 1D é® Xkromoszémék a relativ
vizvesztés, a 7A kromoszéma a szarazsag-érzékenysfex és a 7A, 1B és 6D
kromoszomak a szemtermés genetikai kontrolljdbaznek részt. Miutan a termesztett
bdza mindharom genomja (A, B és D) érintett a sfgiiréssel 6sszeflggkarakterek
genetikai kontrolljaban, az eredmények kifejezikszarazsagités, mint tulajdonsag
komplex jellegét. A legtdbb vizsgalt karaktert kafilo kromoszéma az A genomban
az 1A, 5A és 7A, a B genomban az 1B 4B és 5B, afi»mban a 3D és 5D.

Ried és Walker Simmons (1993) aneuploid vonalakziwdataval arra a
kovetkeztetésre jutott, hogy a 3. csoportba tarlcZé (late embryogenesis abundant)
fehérjék - amelyek a szOvetkiszarad@$hépességgel hozhatdk kapcsolatba-
szintéziséért feléb géneket az 1 homeoldg csoport (1A, 1B és 1D) &ezdmaira lehet
térképezni. Ez az eredmény o6sszhangban van az 1ABékromoszémaknak a
szarazsagtés genetikai kontrolljaban altalunk kimutatott regevel.

Az 5A, 5D és 7A kromoszémak szerepe a szarazsdiemységi index (DSI)
kontrolljdban egybecseng Morgan (1991), valamintlidda és mtsai (1993)
megallapitasaival, akik kimutattdk ezeknek a kramasiknak a szerepét a poliaminok
felhalmozddasanak és az ozmotikus alkalmazkodas etigan kontrolljaban,
szarazsagstressz hatasara. Ezen kisérletek alapjaa kdvetkeztetést is levonhatjuk,
tovadbba, hogy szoros a kapcsolat a szarabpgfghiokémiai, élettani és agrondmiai
mutat6i, valamint a mutatoknak a gabonafélék szd@iglzoz tortéh altalanos
alkalmazkodoképessége kozott.

4.3.2. A diszébmas addiciés vonalak szarazséigsével kapcsolatos paraméterek
elemzése

A buazaval rokon vad fajok és a rokon nemzetségegdi fa blza genetikai
variabilitAsa novelésének, igy a szarazségt szempontjabdl hasznos géneknek is
igéretes forrasai. A genomika utdbbblién elért eredményei pedig lebwat teszik ezen
agronomiailag kedvézgéneknek az atvitelét a kultdrfajba. Az idegeni fdjszomas
addicids vonalak alkalmasak azon idegen kromoszé@nékositasara, amelyek hasznos
géneket hordoznak.

Ezért a Chinese Sprifggropyron elongatumaddiciés sorozat esetében is
meghataroztuk, illetve variancia-analizissel éftéikea korabban emlitett paramétereket
(4.12. tablazat)



4.12. tadbldzat. A CS/Agropyron elongatumdiszémas addiciés vonalak vizsgalt
paramétereinek (relativ viztartalom <RWC>, relatizvesztés <RWL> a szarazsag-
érzékenységi index <DSI> és a szemtermés <GY>ditkzaraz korilmények kdzott

Genotipus RWC (%) RWL DSl GY
CS/A. elogatumlE addicié 64,3 0,20** 0,63 1,67
CS/A. elogatunE addicié 69,4 0,21** 0,47** 2,20
CS/A. elogatunBE addici6 71,4 0,18 0,43** 2,74**
CS/A. elogaturiE addicié 71,9 0,14 0,80 1,16
CS/A. elogatunbE addicio 77,6%* 0,17 0,53 2,94%**
CS/A. elogatunbE addicié 72,9 0,10 0,73 0,97
CS/A. elogatunE addicié 78,2*%* 0,13 0,43** 1,75
Chinese Spring 67,9 0,12 0,68 0,90

*** a Chinese Springhez képest P = 0,05, illety@10%-0s szinten szignifikans

A tablazat adatait elemezve, a relativ viztarta{@WC) értékei 64,3 (1E) és 78,2
% (7E) kdzé esnek. Az addicids vonalak kdzul aZ28B 7E kromoszdémaékat tartalmazo
addiciés vonalak mutatnak szignifikans kilénbségetcipiens Chinese Spring fajtahoz
képest, jelezve ezen kromoszémak szerepét a relatiartalom szaraz korilmények
kozotti kontrolljaban. a tébbi addicios vonal éeaipiens kdzott nem volt szignifikans
kilonbség.

A relativ vizvesztés (RWL) atlagértékei 0,1 (6E)0é81 (2E) kdzé esnek. 0,01
%-0s szinten szignifikans kilénbség van az 1E & &romoszémat hordozé addicios
vonalak és a recipiens Chinese Spring kozott, yelee két kromoszéma szerepét a
relativ vizvesztés ndvekedésének kontrolljaban.ddgikor a tdébbi vonal esetén nem
volt szignifikans a kiilonbség.

A szarazsag-érzékenységi index (DSI) atlagai a SEEkromoszémat hordozé
vonalak 0, 43-as és a 4E vonal 0,80-as értékei kSnék. a 2E, 3E és 7E vonalak,
valamint a recipiens kozétti differencia nagymébigk szignifikans, a tobbi vonal
esetében nem kaptunk szignifikans kilénbséget.

A szemtermés atlagértékei 0,9 (Chinese Spring),@4 @ (5E addicios vonal).
Nagymértékben szignifikans a kildnbség a 3E ésEadnal, valamint a recipiens
kozott. A 3E és 5EA. elongatunkromoszomak fontos szerepet jatszanak a szemtermés
szaraz kortlmeények kdzotti genetikai kontrolljaban.

Egy adott fajta szarazséigbsének jellemzésére a relativ viztartalom az egyik
szakirodalomban javasolt paraméter. Dedio (1973aledrelek vizvisszatartd képességét
(vizpotencial és relativ viztartalom) vizsgalvarazakorilmények kozott, agy talalta,
hogy a leginkabb szarazsagt Pitic 62 fajta rendelkezett a legnagyobb viztarahal.
Morgan (1983) az ozmotikus alkalmazkoddoképességsd@el egyszébbnek talalta a
relativ viztartalom meghatarozasat, ezért a neémgirogramokban is inkabb ennek
hasznélatat javasolja. K#sb Schonfeld és mtsai (1988) is a relativ viztarél
javasoltak, mint a szarazséagts eqgyik legjobb indikatorat.

A CS/A. elongatunaddiciés vonalak elemzése soran azt talaltuk, laadgyE és a
7E kromoszOmak hordoznak olyan géneket, amelyela éatajdonsagot befolyasoljak.
A szarazsag-érzékenységi index vonatkozdséban,gpeadi2E, 3E, 5E és 7E
kromoszémak szerepét fontos kiemelni. Osszességébeallapithato meg a OGS/
elongatumaddiciés vonalakkal végzett szarazééggi kisérletbl, hogy az 5E és a 7E
kromoszomaknak kitlintetett szerepik van a szarti@sdggenetikai kontrolljaban.

A 3E (Dvorak, 1993) és 5E (Mahmood és Quarrie, 1%®38moszémak szerepét
igazoltak a sdirés genetikai kontrolljaban.



A Chinese Spring/Imperial rozs diszémas addiciésoza felhasznalasaval
kapott eredményeket a 4.13.tablazatban foglaljsizeés

4.13. tablazat.A CS/Imperial rozs diszdmas addiciés vonalak ielatiztartalom
(RWC), relativ vizvesztés (RWL), szarazsag-érzékégyindex (DSI) és szemtermés
(GY) atlagai szaraz korilmények kozoétt

Genotipu RWC (% RWL DSl GY
CS/Imperial 1R addic 73,90% 0,3C 0,57 1,8C
CS/Imperial 2R addic 65,5¢ 0,1¢€ 0,82 4,33**
CS/ Imperial 3R addic 76,43’ 0,3C 0,5¢ 1,9¢
CS/ Imperial 4R addic 80,99** 0,40* 0,89* 2,50*
CS/ Imperial 5R addic 75,25’ 0,1¢ 0,5¢ 1,9¢
CS/ Imperial 6R addic 68,2¢ 0,12 0,90* 0,20
CS/ Imperial 7R addic 77,23’ 0,24 0,88* 1,64

Chinese Sprin 67,60 0,1z 0,6¢ 1,1C

*** a Chinese Springhez képest P = 0,05, illety@10%-0s szinten szignifikans

A 4.9. tdblazatban kozolt eredményéklatszik, hogy az egyes addicids vonalak
kdzott szignifikans kilonbség van a relativ viabkmn tekintetében. Az atlagértékek
65,58 (2R) és 80,99 (4R) kozé esnek. 0,01%-osesziszignifikans volt a killénbség a
recipiens és a 4R addicios vonal kdzoétt. az 1R, 53R, 7R vonalak 0,05%-0s szinten
szignifikdnsan magasabb értékeket mutattak. Ezekradmények arra utalnak, hogy
azon gének, amelyek ezt a tulajdonsagot kontr@kdzeken a rozs kromoszémakon
lokalizaltak.

A relativ vizvesztés, a szarazsag-érzékenységkiégde szemtermés adatai a 4R
kromoszomara vonatkoz6éan mutatnak 0,05% szintegnigkians kilonbséget a
recipienshez képest. A 2R kromoszéma a szemteroréatkozasaban 0,01%-0s szinten
mutat szignifikAnsan nagyobb értéket a recipien&ipest.

Morgan (1989) és Singh (1989) arra mutatnak raytegelativ viztartalom az
ozmotikus alkalmazkodas nagyon jo indikatora, tehatemesitési programokban az
ozmotikus alkalmazkodas vizsgalatat egyéziteni lehet a relativ viztartalom mérésére.

A CS/CD szubsztiticiés sorozat vizsgalata alapj@vorhatjuk azt a
kdvetkeztetést, hogy az abiotikus stresszekhez adéptalodast, igy a szarazsiagst
szabalyozé gének tobb kromoszoman talalhatok (4f@dzet), melyek kdziil az 5-6s és
a 7-es homeolég csoport kromoszémait emeljik kdkdil

A CS/A. elongatumés a CS/Imperial rozs diszdmas addicios vonalefnztse
szintén e két homeoldég csoport fontos szerepét SZuoia ald. Ezek a vizsgalatok
igazoljak Sutka és mtsai. (1995) abiotikus stredsze tortéh adaptalodast ésegit, az
5A, 5R és 5E kromoszémakon talalhaté génkomplexekwaatkozd hipotézisét.
Ezekben a génkomplexekben, a kornyezethez valdnadiz&kodast élsegit gének
kilonbo3 alléljainak kedvei egyiittese talalhato.

Snape és mtsai. (1985), Sutka és Snape (1989nalicdcioért felels Vrnl és a
fagytirésért felads Frl géneket lokalizaltak az 5A blaza kromoszoman. RFidPkerek
segitségével Sutka és mtsai., (1995) e génekeat\2 thvolsagra térképezték egymastol.
Galiba és mtsai. (1992; 1993) igazoltak, hogy az Ksdmoszomanak szerepe van a
hidegindukalt abszcizinsav felhalmozédasban ézameegulacidban.

Az ilyen, szorosan kapcsolt gének egyiittéséttlo komplexek létezését Allard
(1988) is feltételezte, aki egynyéari névények,6etsban arpa vizsgélatara alapozta
elképzelését. A természetes szelekcio bizonyaralyam soklokuszos génklaszterek
egyUttoroklodését éseqiti, hiszen a névény szamara hatékonyabb addpsil tesz
lehetivé stresszkorilmények kozott.



5. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Aegilops cylindricaHost. x Triticum aestivumL. (Chinese Spring, illetve Mv 14)
keresztezésekb kiindulva buzaAe. cylindricadiszOmas addiciés vonalakat allitottunk
elé a BG generacioban, amelyekben 2€° és E Aegilops cylindricakromoszémakat
azonositottunk. A keresztezési program soran tmlilolyan névényeket, amelyekben
transzlokacios és delécios blza kromoszémakatdahetonositani. A 44 kromoszomas
vonalak koziil 16 Bg-, generacidban fenn van tartva.

2. Az 1978 és 1990. kozott ndisitett 66 magyar kenyérbuza-fajtat és 12 durumblza-
fajtat SDS-PAGE-val, Giemsa C-savozassal és geiosiiu hibridizaciéval vizsgaltuk,
hogy ebfordul-e benne az 1RS/1BL blza rozs transzlokddiégallapitottuk, hogy 35
(53%) kenyérblza-fajta hordozza a kérdéses buzatranszlokaciét, mig a vizsgalt
durumbuiza-fajtak egyikében sem fordub.eA Giemsa C-savos elemzés soran a GK
Othalomban 5BS/7BS-5BL/7BL transzlokaciot sikekithutatni.

3. Chinese Spring/Cappelle Desprez szubsztiticid@sozat, tovabba Chinese
SpringAgropyron elongatumés Chinese Spring/Imperial rozs diszémas addiciés
sorozatok segitségével vizsgdltuk a blza szardzédghek genetikai kontrolljat.
Megallapitottuk, hogy a szarazségissel 0sszefliggvizsgalt tulajdonsagok (relativ
viztartalom, relativ vizvesztés, szarazsag-érzé&égiyindex valamint a szemtermés)
kozll legtdbbet a bluza esetében az 1A, 5A, 7A,4H,5B, 3D és 5D, aAgropyron
esetében az 5E és 7E, a rozs esetében az 1R, 35R4&5 7R kromoszémékon &v
gének kontrollalnak.






6. OSSZEFOGLALAS

A kenyérblza a vilag legfontosabb gabonandvényegralzeriség meghataroz6
taplalékforrasa. Hazankban is a legfontosabb kuitéény, az utébbi ithen
hozzavetleg egymillié hektaron termesztik.

A jelenleg termesztett blzafajtdink megfelelnek aor k tAmasztotta
kdvetelményeknek, megfeteb terméshozamuk, niiségilk és termésbiztonsaguk, azaz
ellendlléak a kildnbdr kedvedtlen kornyezeti hatasokkal, igy példaul a faggyal,
szarazsaggal, a talaj esetleg magas sétartalnaakélinb6s betegségekkel szemben.

A nemesités, a fajtagllitas azonban azzal a kdvetkezménnyel is jarylteg
szelektalt populaciok sebezbsgége novekszik, a szelekcié ugyanis nyilvanvaléan
eltavolitjia a kérdéses populaciét a természeteg\alicié soran kialakult egyensulyi)
allapottél. Ez a tény 6sztonzi a kutatOkat arragyhdijabb és Gjabb genotipusokat
vonjanak be vizsgalataikba és keresztezési progiking.

A buza vad rokonsagi kbére az agrondémiailag hasz#oek rendkivil értékes
forrasa. Sok kutatasi prograrizte ki célként gének, génkomplexumok, kromoszémak
atvitelét vad buzafajokbdl a termesztett buzabalofgozatban elemzett egyik kisérlet
egy ilyen célt #izott ki, melynek soraAegilops cylindricaHost. xTriticum aestivurr.
(Chinese Spring, illetve Mv 14) keresztezésgkkiindulva a BG generacioban 44
kromoszémas névényekberf, & és FE Aegilops cylindricakromoszomakat, valamint
transzlokacios és delécios buza kromoszomakat a#ottank. A 44 kromoszémas
vonalak koziil 16 Bg-, generacidban fenn van tartva.

A vilag bluzanemesitésére igen nagy hatast gyakazodt transzlokacié, melynek
soran az 1B buzakromoszéma rovid karja centraligdftévén kicserédott az 1R rozs
kromoszoma rovid karjara. Az 1RS/1BL transzlokadiétdozé buza genotipusokban
tehat egy olyan kromoszémapar talalhatd, amelyfgidrkarja a rozs 1R kromoszéma
révid karja, hosszu karja pedig a blza 1B kromosztosszu karja.

Megvizsgaltuk az 1978 és 1990. kdzott dsittett 66 magyar kenyérbuza-fajtat és
12 durumblza-fajtat SDS-PAGE-val, Giemsa C-sav@ass genomiin situ
hibridizacioval, hogy difordul-e benne az 1RS/1BL blza rozs transzlokéacio.
Megallapitottuk, hogy 35 (53%) kenyérblza-fajta dumza a kérdéses buza-rozs
transzlokaciot, mig a vizsgalt durumbuiza-fajtakikélyen sem fordul 81 A Giemsa C-
savos elemzés soran a GK Othalom fajtdban 5BS/H3$BL transzlokaciot sikertilt
kimutatni.

A globdlis klimavaltozas éfevetiti annak lehéségét, hogy térségiinkben is
egyre tobbszor fenyeget a szarazsadg, az aszalyattEfointos nemesitési feladat
szarazsagto fajtdk ebaallitasa. Ennek dislépése a szarazsag-stressz ellenallésagot
kontrollalé gének lokalizdlasa, a szarazéagg genetikai elemzése. A dolgozatban
Chinese Spring/Cappelle Desprez szubsztiticiés zagro tovabba Chinese
SpringAgropyron elongatumés Chinese Spring/Imperial rozs diszdmas addiciés
sorozatok segitségével vizsgdltuk a bluza szardzédghek genetikai kontrolljat.
Megallapitottuk, hogy a szarazségissel 0sszefliggvizsgalt tulajdonsagok (relativ
viztartalom, relativ vizvesztés, szarazsag-érzé&égiyindex valamint a szemtermés)
kozil legtobbet a buza esetében az 1A, 5A, 7A,48,5B, 3D és5D, aAgropyron
esetében az 5E és 7E, a rozs esetében félerhaeiz 1R, 3R 4R, 5R és 7R
kromoszdmakon lg/gének kontrollaljak.






SUMMARY
Bread wheat is the most important cereal in theldydoeing a staple food for

mankind. It is also the most important crop in Hamgand has been grown on
approximately a million hectares in recent years.

The wheat varieties currently grown satisfy mod®iguirements, having satisfactory
yields, quality and yield stability, i.e. they aesistant to various unfavourable
environmental effects such as frost, drought, Bigihsalt content and various

diseases.

The breeding of new varieties, however, inevitdedds to an increase in the
vulnerability of selected populations, since sétechecessarily shifts the population
away from the natural equilibrium state develogmghe course of evolution. This
fact has caused scientists to test more and meveyarotypes for inclusion in

crossing programmes.

Wild relatives of wheat are an extremely valualderse of agronomically useful
genes. Many research programmes are aimed ati&fdr of genes, gene
complexes or chromosomes from wild wheat speciesadultivated wheat. One of
the experiments described in the thesis had aasigdal. In the B&€generation of
crosses betweehegilops cylindricaHost. xTriticum aestivunm.. (Chinese Spring or
Mv 14), chromosomes ZCE° and F from Aegilops cylindricavere identified in
plants with 44 chromosomes, and translocated aledediewheat chromosomes were
also detected. Of the lines with 44 chromosomesré&urrently maintained in the

BC,F, generation.

The translocation in which the short arm of whdabmosome 1B was replaced in

the course of a central fusion by the short armyefchromosome 1R has had an



enormous effect on world wheat breeding. Wheat tyges carrying this 1RS/1BL
translocation thus have a chromosome pair in wikietshort arm is derived from the

1R chromosome of rye and the long arm from the AiB®mosome of wheat.

Sixty-six Hungarian bread wheat varieties and 2iguwheat varieties registered
between 1978 and 1990 were tested with SDS-PAGE&EME&A C-banding and
genomicin situ hybridisation to discover whether they contairtesl 1RS/1BL
wheat-rye translocation. Thirty-five (53 %) of theead wheat varieties were found
to carry the translocation, while it was not dedeldn any of the durum wheat
varieties. In the course of Giemsa C-banding a BBS/5BL/7BL translocation was

also detected in the variety GK Othalom.

Due to global climate changes it can be expectaddiought will be a more and
more frequent danger in Eastern Central Europé,ved be important to breed
drought-tolerant varieties. The first step in thigrk will be the localisation of genes
responsible for resistance to drought stress, @dénetic analysis of drought
tolerance. The thesis describes examinations ogehetic control of wheat drought
tolerance using a Chinese Spring/Cappelle Desptestitution series and Chinese
SpringAgropyron elongaturand Chinese Spring/Imperial (rye) disomic addition
series. It was found that most of the drought tolee-related properties tested
(relative water content, relative water loss, diduglerance index, grain yield) were
controlled by genes located on chromosomes 1A 72A1B, 4B, 5B, 3D and 5D of

wheat, 5E and 7E &fgropyronand 1R, 3R, 4R, 5R and 7R of rye.
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1. melléklet ATriticumésAegilopsnemzetség rendszere és fajainak genomformulai

Genomformula

Fajok [van Slageren(1994)]

Triticum L.
Diploid sorozat
1. Szekci6: Monococcon Dumort.
Triticum monococcu L.
ssp.monococcul - termesztett alaks
ssp.aegilopoidegqLink) Thell. — vad alakor
Triticum urartt TumaniarexGandilyar R
I eluapliuiu SuITUZLZdAlL
II. Szekcio: Dicoccoidea Flaksb.
Triticum turgidun L.
ssp.turgidum.
ssp.carthlicum(Nevski) A. Léve& D. Léve
ssp.dicoccor (Schrank) Thell- tonke buz
ssp.durun (Desf.) Husn
ssp.paleocolchicun{Menabde) A. Léveé& D. Léve
ssp.polonicun (L.) Thell. - lengyel bz
ssp.turanicun (Jakubz.) A. L6ve& D. Léve
ssp.dicoccoidegKorn. exAsch.& Graebn.) Thell.
Triticum timopheev (Zhuk.) Zhuk
ssp.timopheevi- termesztett ale

ssp.armeniacum(Jakubz.) van Slageren -vad alak

nexayiviu sulusa
Ill. Szekci6: Triticum
Triticum aestivunt..
ssp.aestivun — termesztett (kdzonséges) b
ssp.compactur (Host) MacKey
ssp.macha(Dekapr.& Menabde) MacKey
ssp.spelté (L.) Thell. - ténkoly bazi
ssp.sphaerococcu (Percival) MacKey
Triticum zhukovskyMenabdeX Ericz.
AegilopsL.
Szekcio:Aegilops L.
Aegilops biunciali Vis.
Aegilops columnar Zhuk.
Aegilops geniculai Rott
Aegilops kotsch Boiss.
Aegilops neglec Req.ex Bertol. (4x
Aegilops neglectRec. exBertol.(6x,
Aegilops peregrin (Hack.in J. Fraser) Mair& Weiller
var. peregring
var. brachyater: (Boiss.)Ei¢
Aegilops triunciali L.
var. triuncialis
var. persicz (Boiss.) Ei¢
Aegilops umbellulal Zhuk.
Szekcié:Comopyrum (Jaub. & Spach.) Zhuk.
Aegilops comos Sm.in Sibth.& Sm
var.comosa
var. sutventricos: Boiss
Aegilops uniaristat Vis.
Szekcio:Cylindropyrum (Jaub. & Spach.) Zhuk.
Aegilops cauda L.
Aegilops cylindric. Hos!
Szekci6:Sitopsis (Jaub. & Spach.) Zhuk.
Aegilops bicorni (Forssk.) Jauk& Spack
var. bicornis
var. anatheraEig
Aegilops longissim Schweinf.& Muschl
Aegilops sears Feldmar& Kislevex Hamme
Aegilops sharonen: Eig
Aegilops speltoid« Tauscl
var. speltoide
var. ligustica (Savig.) Fiori
Szekcio:Vertebrata Zhuk. emend. Kihara
Aegilops crass Boiss. (4x
Aegilops crass Boiss.(6x)
Aegilops juvenal (Thell.) Eig
Aegilops tausch Coss
Aegilops vavilov (Zhuk.) Chennav.
Aegilops ventricos Tauscl
Amblyopyrum (Jaub. & Spach.) Eig
Amblyopyrum muticu (Boiss.) Eig
var. muticun
var. loliaceum(Jaub.& Spach.) Ei
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Korabbi elnevezés [Kimber ése@rs (1987)]

. monococcu L.

. turgidun L.

. timopheev (Zhuk.)Zhuk

. aestivuni.

zhukovskyMenabde& Ericzjan

macrochaetur(Bhuttlev& A.Huet ex.. Duval-Jouve) K.Richt

T.
T. columnar (Zhuk.) Morris & Sear
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T
T
T
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. neglectur (Rec. e> Bertol) Greute
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. peregrinunHackelin J. Fraser
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. uniaristatun (Vis.) K. Richt
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. cylindricun (Host) Ces., Pas& Gibelli

bicorn¢ Forssk

longissimur (Schweinf.& Muschl.) Bowde
sears| (Feldmaré& Kislev) Feldma
sharonens¢Eig) Feldmar& Sears
speltoide (Tausch) Grerex K. Richt.

crassur (Boiss.) Aitch.& Hemsl|
crassun(Boiss.) Aitch.& Hemsl.
juvenal Thell.

aegilop P. Beauvex Roem.& Schult
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