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Alkalmazott roviditések

ISH —in situ hibridizacio

FISH — fluoreszcenim situ hibridizacio

GISH — genomiku# situ hibridizacio

PCR — polymerase chain reaction — polimeraz lamkciéa

RFLP — restriction fragment length polymorphism estrikcios fragmenshossz
polimorfizmus

Pl — propidium jodid

DAPI — 4,6 diamidino-2-fenilindol

SSC - trinatrium-citrat és natrium-klorid oldatokgfeleb aranyu keveréke
NT puffer — nick transzlaciés puffer

PK puffer — proteinaz-K puffer

EDTA - etilén-diamin-tetraecetsav

TRIS — trisz(hidroxi-metil)amino-metan

Tween — polioxietilén-szorbitan-monolaurat

TE — trisz-EDTA

Pufferek dsszetétele
Sorensen puffer — 1M dinatrium-hidrogénfoszfat kskhalium-dihidrogénfoszfat

megfelet aranyl keveréke

DNS extrakcids puffer (pH 8,5) — 100mM TRIS, 100rEDTA, 250mM natrium-
klorid, 0,5%SDS és 1Q@/ml proteindz K

NT puffer (pH 7,8) — 0,5M TRIS, 0,05M magnézium+kth 0,5mg/ml bovin-szérum-
albumin

PK puffer (pH 7,5) — 0,2M TRIS, 0,02 M kalcium-kidr

PK Stop puffer (pH 7,5)- 0,2M TRIS, 0,2M EDTA






1. BEVEZETES

A vildgon a termesztett névények nemesitése tobbé&zms multra tekint vissza. A korai
foldmivesek el8sorban fenotipusos bélyegek alapjan szelektaltakndigyn a
legkivanatosabb példanyok magjait vetették el éséigjitottak eb egyre kedveibb
tulajdonsagokkal rendelkézndvényeket. A milt szazadtél azonban jelenvaltozas
figyelhett meg a vildg névénynemesitésében. A megndvekedétiyek és piaci
kovetelmények kovetkeztében egyre szigorodé médkzerjedtek el, amelyet kdvetett a
nemesitéshez kapcsolédé tudomanyagak, igy a noesetigai kutatdsok rohamos
fejlodése.

A blzatermesztés hazank migazdasagaban meghatarozé jélségi, a buza vetésteriilete
az elmult évek atlagaban 1,2 millié ha volt. Azhlibévtizedekben a termesztett blza
(Triticum aestivuni..) genetikai variabilitasa jeletgen csokkent, a kdztermesztésbet lév
baza fajtak nagy része hasonl6 genetikai forrasolazethed vissza. Ez genetikai
szempontbol fokozott veszélyeket jelent a kérok&ablkés egyéb stresszténgkkel
szemben, ezért sziikségessé valt a bluza génallonadnlyivitése.

A termesztett buza rokonsagi koréhez tartozé fajpkles genetikai valtozatossagot
képviselnek a legtébb hasznos agrondmiai tulajdpteddntetében (betegség-ellenallésag,
s6-, 1B- és szarazsages, télallésadg, miség, stb.). ATriticeae térzshen végzett
hagyomanyos faj- és nemzetségkeresztezések régzndsaagronémiai tulajdonsagok
génjeit épithetjik at a rokon fajokbdl a termedztmiza genomjaba. A kulénb®z
rendszertani  besorolasu novényfajok és fajtak meégi viszonyainak,
genomszervexlésének részletes feltarasa feltétele az idegekbf@j szarmaz6 gének
hatékony és kontrollalhatd beépitésének a blzangeso

Az utbébbi évtizedekben szamos eredmény sziletett azeriileten. Sikerllt kedvidah
agronOmiai tulajdonsagokkal rendelkendvénynemesitési alapanyagokabadiitani,
amelyek Aegilops, Secale, Hordeum, Agropyron, Triticumemzetségekih szarmazé
géneket, kromoszdma szegmentumokat tartalmazraktAbdz modszerekkel 1étrehozott
transzlokacidk, addicios és szubsztiticios valtizatinduld populacidkat jelentenek a
névénynemesités szamara.

A hagyomanyos keresztezésekkel és kildalgEntechnoldgiai médszerekkeballitott
genetikai alapanyagok egyarant megkovetelik olyamismerek alkalmazasat, amelyek
segitségével a génatvitel kontrollalhaté. Egyeseidéris technikak alkalmazaséaval
részletes informacié szerezb@ghany bazisparnyi hosszlsagi DNS fragmentumikifiz
elhelyezkedéséta vizsgalt genomban. Molekularis citogenetikahtakak felhasznalasaval
lehetség nyilik arra, hogy a keresett DNS szakaszok étfewil a kromoszémakon
tanulmanyozhaték legyenek. A modszerek fokozatghidésével és a kilonbéz
molekularis citogenetikai technikdk kombinaciéjagéhek csoportjai vagy egyedi gének
fizikai helyzete is megfigyelhéta vizsgalt genom kromoszomain.



KUTATASI CELOK

a)

b)

c)

d)

Az Aegilopsnemzetséghez tartozé fajok szamos kedhagrondémiai tulajdonsagot
hordoznak, amelyek hagyomanyos fajkeresztezéselkiemesztett buza genomjaba
atépithetk. A hatékony génatvitel alapvefeltétele a bazaval rokon fajok genomikus
felépitésének részletes tanulmanyozasa. Irodalnaitold alapjan ismert, hogy
meghataroztak a diplollegilopsfajok kromoszoma kariotipuséat, azonban a tetreploi
fajok genomszervémésébl napjainkig kevés informacio Aall rendelkezésre.
Kutatasaink soran célunk volt azAegilopscylindrica Host. tetraploid vadbuza faj
(kecskeblza) genomszerkezetének tanulmanyozésa nkiiéris citogenetikai
médszerekkel. Vizsgalni kivantuk azAe. cylindrica Host. és a két donor diploid faj
genomjai kozotti kildnbségeket és hasonldsagokakeomoszémak szintjén.

A blza és az arpa keresztezédédy 6szi bluza genomjaban létrehozott addicios
vonalak a buza genom kromoszémai mellett egy ampadszoma part tartalmaznak.
Kisérletiinkben célunk volt a bluza-arpa diszomas addiés vonalakban az arpa
kromoszémak azonositasa molekularis citogenetikai duszerek felhasznalasaval.

Megfeleb technikak alkalmazéséaval (viragok hormonkezelésetrollalt kdrnyezeti
feltételek, embriokultdra) a blaza és az arpa f@@kagyon kis gyakorisaggal is, de
sikeresen keresztezlikt A szOvettenyészetben regeneralt hibridek utG@daiba
osztodasok soran a kromoszomak térhetnek, ami gelkétm kozotti DNS szakaszok
atrende#déséhez, transzlokaciok kialakulasahoz vezdtink volt a Martonvasaron
kordbban eléallitott baza-arpa transzlokaciés vonalakban a bluzaés az arpa
kromoszéma szakaszok azonositdsa molekularis citogdikai moédszerek
alkalmazaséval.

A hazankban koztermesztésherblbuzafajtak nagy szazaléka genomjaban tartalmazza
az 1BL/1RS buza-rozs transzlokaciot. A biza genoboalggiilt rozs kromoszéma kar
kedved agrondmiai tulajdonsagokért falelgéneket hordoz, de rontja a buzéipati
minéségét. A névénygenetikusok és nentdsizamara egy lehitéget jelent, hogy a
hasznos génlokuszok megtartasaval és a liszbs@gét negativan befolyasolo
tulajdonsag kiiktatasaval 0j nemesitési alapanyagdletve a késbbiek soran (j baza
fajtakat allitsanak él Eltér 6 sttdipari tulajdonsagokkal rendelkezé martonvasari
genotipusokat vizsgaltunk molekularis citogenetikaimédszerrel azzal a céllal,
hogy tanulmanyozzuk az 1BL/1RS buza-rozs transzlokdo méretét és szerepét az
egyes genotipusok liszt miéségének kialakitasabank-eltételeztiik, hogy a miségi
tulajdonsagokat kedvéttenl befolyasolé kromoszdma fragmentum a jobBipati
minésédi fajtaknal hianyzik, ezért a transzlokaciés krondwsa kar révidebb.
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2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. A blza rokonsagi kdréhez tartozé fajok molekdiris citogenetikai vizsgéalata

2.1.1. Buza rokon fajok genetikai felépitése

A Triticeae torzsbe tartozé vad fajok hatalmas, a ndvénynedmsizamara még
kiaknazatlan géntartalékokkal rendelkeznek és &ldgesetben jol keresztezbleta
kenyérbuzaval (Jiang és mtsai 1994a). A blza askweések soran a genomjaban
bekovetked kromoszéma szerkezeti megvaltozasokat (addicitiicide transzlokacio,
szubsztitlcio stb.) poliploid természeténél fogéhtplerdlja. Ahhoz, hogy az idegen
fajokbdl szarmazé kromoszémakat, hasznos génekdvhdkromoszéma fragmentumokat
minél nagyobb hatékonysaggal tudjuk beépiteniradsetett blza genomjaba, sziikséges a
vad fajok genetikai variabilitasanak, genomfelépitéek részletes tanulmanyozasa és
ismerete (Jiang és mtsai 1994b).

A diploid és poliploid Aegilops fajok els) kariotipusai mintegy 40 éve készultek,
hagyomanyos kromoszéma festési médszerek felhasanal (Chennaveeraiah 1960). Az
egyes kromoszomak hossza és a karok aranyanakidsége miatt azonban minddssze a
szatellittel rendelkgz kromoszémak voltak nagy biztonsaggal azonosithatakn
kariotipusok segitségével. Egy évtizeddeldkéis a kulénbé& kromoszéma savozasi
technikdk megjelenése nagymlépést jelentett a ndvényi kromoszémak azonasitas
teriletén. A heterokromatikus festési eljaras (G@mC-savozads) mddszerének
vonatkozo6an (Hadlaczky és Belea 1975).

Az in situhibridizacié (ISH), mint technika megjelenésekiibinb62 savozasi médszerek
mellett - megnyitotta az utat a kromoszémak és gerkaészletes molekuléris citogenetikai
analizise felé (Jiang és Gill 1994). A DNS prébékarradioaktiv Gton torténeldlésével
lehetség nyilt specifikus DNS szakaszok térképezésérgekiniil a kromoszémakon
(Rayburn és Gill 1985).

A fluoreszcenn situhibridizacio (FISH) soran fluorokrémokat haszn&laaDNS probak
jelélésére és fluoreszcens mikroszkdppal torténikitaidizacids jelek vizsgalata és
kimutatdsa. Multicolor FISH esetén tobbféle fluamns festékkel kilonb6zDNS
szekvencidk jelolhék. Ebben az esetben meghatarozhaté az egyes natgstS
szakaszok elhelyezkedési sorrendje a kromoszonm@kokai és mtsai 1993).
Napjainkban szamos DNS préba all rendelkezésrEriticeae torzsbe tartozé fajok
genomjanak vizsgalatara. A kilonkiofajokbol szarmazd, repetitiv, nem kdédolé DNS
szekvencidkat hordozé DNS klénok egy része altal@malkalmazhat6 a biza rokonsagi
korébe sorolhato fajok elemzésére. A fajspecifilapetitiv DNS probak az egyes fajok
kromoszdémain jellegzetes hibridizacidés mintazadivizk, amely alapjan a fajokon belili és
a fajok kozotti kiilonbségek is azonosithatdk a kasmdmak szintjén (Badaeva és mtsai
1996a,b). A biza és rokonsagi kéréhez tartoz6 fagnkazAegilopsfajok vizsgalatara is
leggyakrabban alkalmazott DNS klénok a pSc119 (Beak és mtsai 1980) és a pAsl
(Rayburn és Gill 1986a), amelyelSacale cerealk. és azAe. tauschiCoss. genomjabol
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izolalt repetitiv, nem kddolé DNS szekvencidkatabmaznak.

A blza riboszomalis génjeinek elidrosszisagu szakaszait tartalmazzak a pTa71 (Berlac
és Bedbrook 1979) és a pTa794 (Gerlach és Dyer) 1988 klénok. Az 5.85-18S-25S,
valamint az 5S rDNS lékuszok altalaban azonos kezéxmakon, de nem kapcsoltan, vagy
masik kromoszoméakon helyezkednek el a termesziet Bs rokonsagi kdréhez tartozo
fajok genomjaban (Appels és mtsai 1980, Mukai &anit990). A pTa71 ésapTa794 DNS
klénok a napjainkban leggyakrabban alkalmazott px&bak aTriticeaetorzsbe tartozé
fajok FISH vizsgalatara (Badaeva és mtsai 1996a, b)

Teljes genomikus DNS jeldlésével (genomikusitu hibridizacid, GISH) lehéség van
egész genomok elkilonitésére (Le és mtsai 198%eBzacher és mtsai 1992), igy poliploid
névény fajokban kimutathatok genomok kozétti trdmisaciok (Mukai és mtsai 1993, Jiang
és Gill 1994d) vagy az idegen erddktomoszémék a bluza genomjaban (Friebe és mtsai
1996). Abban az esetben, ha a kromoszoméak strliktwéltozdsai a faj kilénbdz
vonalainal egyarant&ordulnak, fajspecifikus kromoszéma atrendidzsekél beszéliink.
Triticum turgidumL. ésTriticum aestivuni. elté6 szarmazasi hefyvonalain vizsgéaltak a
meiotikus kromoszémak péarosodasat, majd kromosz&eszast, ISH-t és RFLP
(restriction frgament length polymorphism - restidls fragmenthossz kiillénbség) analizist
végeztek. A 4A kromoszéman pericentrikus inverzidtetve a 4AL-5AL-7BS
kromoszomakat érifit ciklikus transzlokaciot figyeltek meg az elemzetbnalak
mindegyikénél (Devos és mtsai 1993).

Kromosz6ma savozas és ISH modszerek felhasznalasieaploidT riticum timopheevii
Zhuk fajnal a 6A-1G-4G kromoszomakat érintiklikus transzlokaciot azonositottak (Jiang
és Gill 1994d). Badaeva és mtsai (1999). araraticumJakubz (a T. timopheeviZhuk.
tetraploid, vad donor genomj)enc kilonbds szarmazasu vonalat vizsgaltdk GISH-el. A
6A'-1G-4G ciklikus transzlokéaciét a vonalak mindegyi&kazonositottak, valamint nyolc
intergenomikus transzlokéaciot figyeltek meg d24G genom egyes kromoszomai kdzott.
Jellen és mtsai (1994) @#wenanemzetség egyes poliploid fajainak genomszéidézét
tanulmanyoztak GISH-el. Megallapitottak, hogyazna sativd. hexaploid zab A, C és D
genomja kozil az A és D genom nagy szamu homol6§ Biékvenciat tartalmaz, a C
genom kromoszomait pedig sikerrel azonositottak. kétatok intergenomikus
transzlokaciokrdl is beszamoltak az A és C genoyaelgromoszémai kdzott. Ugyancsak az
A és C genom kromoszomai koz6tti transzlokécidiggeltek meg Linares és mtsai (2000),
akik azA. satival.. C genom kromoszomain térképeztek FISH-el néggtrigosaSchreb.
fajbdl izolalt nem kédolé DNS szekvenciat.

Az Aegilops cylindricaHost. (2n=4x=28, DDCC) a termesztett bliza tetraplad rokona,
amely8shonos Magyarorszagon, elterjedt Eurdépa meditenidékein, a Kdzel-Keleten,
Azsiaban és az Egyesiilt Allamok egyes teriiletean(8lageren 1994). A faj genomjanak
felépitését a kromoszémék parosodasanak vizsgélatiihara 1931), tartalékfehérje
(Masci és mtsai 1992) és izoenzim meghatarozadaakka 1981), RFLP mddszerével
elemezték (Dubcovsky és Dvorak 1994).

A vizsgélatok egybehangzdan kimutatték, hogy &éadonor genomja ake. caudatd..,
(2n=2x=14, CC) és a&e. tauschiiCoss., (2n=2x=14, DD) diploidegilopsfajok. Az Ae.
cylindrica Host. faj citoplazmajée. tauschiiCoss. eredét(Tsunewaki 1996).

Az Aegilopsnemzetségbe tovabbi 9 diploid, 9 tetraploid ésxaploid fajt sorolnak (Van
Slageren 1994). Napjainkig még csak a diploid fagmsizletes kariotipusa all rendelkezésre.
A diploid Aegilopsfajok a kdvetkeék: Ae. speltoidesTausch., (2n=2x=14, SShe.
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sharonensiEig., (2n=2x=14, S, Ae. longissimaéchweinf. & Muschl., (2n=2x=14,
SS), Ae. searsiFeldman & Kislev ex Hammer., (2n=2x=14S9, Ae. bicornis(Forssk.)
Jaub & Spach., (2n=2x=14"S), Ae. umbellulat&Zhuk., (2n=2x=14, UU)Ae. uniaristata
Vis., (2n=2x=14, NN)Ae. comos&m. in Sibth. & Sm., (2n=2x=14, MM) dsnblyopyrum
muticum(Boiss.) Eig (a vadbuzéak legfrissebb taxondmiabelasa szerint (Van Slageren
1994). Az Ae. muticaBoiss. azAmblyopyrumnemzetségbe sorolhaté (2n=2x=14, TT)
(Friebe és mtsai 1992b, 1995¢, 1996c¢, Friebe é4.6%6, Badaeva és mtsai 1996a, b).
Kromoszoma savozassal egész karokat@&rettiprok transzlokaciot azonositottaklsz
tauschiiCoss, Ae. searsiiFeldman & Kislev ex HammerAe. sharonensigig. ésAe.
uniaristataVis. egyes vizsgélt vonalainak kromoszémain A&z longissim&chweinf. &
Muschl. eltéé szarmazasi hely genotipusainal a 4%s 7$ kromoszémakat éritit
fajspecifikus transzlokaciét mutattak ki, amely pian a faj § genomja jol
megkulénbdztehéta Sitopsis csoportba tartozé tovabbi négy faj S genomjatoréNmp
1995).

Az Aegilopsnemzetségbe tartozé tovabbi poliploid fajok a kkesk: Ae. geniculata
Roth., (2n=4x=28, MMUU)Ae. biuncialisVis., (2n=4x=28, UUMM),Ae. columnaris
Zhuk., (2n=4x=28, UUMM)Ae. triuncialisL., (2n=4x=28, UUCC)Ae. peregringHack.

In J.Fraser) Maire & Weller., (2n=4x=28, SSUWBE. kotschyBoiss., (2n=4x=28, SSUU),
Ae. ventricosal'ausch., (2n=4x=28, DDNNAe. crassaoiss., (2n=4x=28, DDMM and
2n=6x=42, DDDDMM). Ae. neglectaeq. ex Bertol., (2n=4x=28, UUMM and 2n=6x=42,
UUMMNN), valamintAe. juvenaligThell.) Eig., (2n=6x=42, DDMMUU) éAe. vavilovii
(Zhuk.) Chennav. (2n=6x=42, DDMMSS).

Az Aegilopsnemzetségbe sorolt fajok értékes géntartalékotikélmek a mai modern
névénynemesités szamara, hiszen szamos betegséar; €s egyéb rezisztencia gént
hordoznak (Gill és mtsai 1986, Cox és mtsai 1992).elmult évek soran agronémiai
szempontbol értékes tulajdonsagokat, példaul bétegs rovarrezisztenciat, séé- kés
egyéb stressztoleranciat épitettek at a buza géhamnjamelyek kozil tébb sikerrel
felhasznalhat6 a névénynemesitésben (Friebe és18685).

A poliploid Aegilops fajokrdl részletes kariotipussal jelenleg nem réadgink. A
nemzetséghez tartoz6 genotipusok széles genetik@abilitasanak feltardsahoz és
felhasznalasahoz részletes molekularis citogeneiiksgalatok sziikségesek. A Giemsa C-
savozas amn situ hibridizacio kilénbdé modszereivel kombinalva értékes és Uj adatokat
szolgaltathat a vad buza fajok genetikai hovatadéml. Az egyes poliploid fajok
killbnbdd szarmazési hely vonalainak molekularis citogenetikai elemzése
evollcidgenetikai szempontbdl kivanatos és kiekudtitasi teriilet a ndvénygenetikusok és
novénynemesik szaméara.

13



2.2. Geénatvitel fajhibridizacioval

2.2.1. Faj- és nemzetséghibridek

A ndvények életjelenségeivel és tulajdonsagaikléasével foglalkozd kutatok a XIX. és

a XX. szdzadban nagy érdéttéssel fordultak a tavoli fajok és nemzetségekszéeeésének
lehetisége felé. Az azonos vagy kulonBdzemzetségekbe tartozo fajok klasszikus uton
tortéré keresztezésének célja valamilyen hasznos tulajdgms felebs gén vagy
génkomplexum atvitele volt a vad fajokbdl a kulf@jokba.

Az els fajkeresztezési kisérletek Koelreuter (1760) nezdlizédnek, akinek eredményeit

a kégbbiek sordn szamos kutaté hasznalta példakéntzA fajkeresztezési kisérletek a
XIX. szazad derekan, illetve masodik felében irakikl hatarozott elméleti és gyakorlati
célkitiizésekkel.

Hazankban széles Kbffaj- és nemzetségkeresztezési programok 1945 keZaidtek,
elsssorban betegségrezisztencia-nemesitési és evolingtikai kutatasi céllal (Kiss és
Rajhéathy 1956). A 70-es években szamos faj- és elségkeresztezési programban sikerrel
alkalmaztak az embriokultira médszerét (Heszky 18@2s Wang 1986, Dudits és Heszky
2000).

A kutatasok kezdetétfogva a keresztezések legintenzivebben - Folttlak legfontosabb
gabona faja - a baz&ticum aestivuni., 2n=6x=42 ) és rokonsagi korében folytak. A
Triticeaetdrzsbe tartozé vad fajok altaldban j6l kereszt##ha termesztett buzaval ezért
hatalmas géntartalékuk a buzanemesitésben is Zelilaatd (Friebe és mtsai 1996).
Sears (1956) uttérmunkajaban - ionizal6 sugarzas segitségévehegidops umbellulata
Zhuk. levélrozsda génjét vitte at a blza genomjalzaelmult évtizedekben a blza és a
rokonsagi koréhez tartozo fajok kdzott szamos kbeegst végeztek, kilonhdiaj- és
nemzetséghibrideket allitottakéglSharma és Gill 1983, Friebe és mtsai 1996).

Az arpa Hordeum vulgarel., 2n=2x=14) a mérsékelt égbv fontos gabona faja,
felhasznalasa a human taplalkozasban igen {elefs szerteagazé. A blza és az arpa
genomok hibridizalasa U] lelésttgeket teremthet a ndvénynemesités szamara. A
keresztezések megkezdésekor a kutat@klidges célja hasznos agronémiai tulajdonsagok,
mint a szarazsag- vagy 8ods, a kedvezfehérjedsszetétel és a koraisag atvitele volt az
arpabol a blza genomjaba. A két genom kozotti diri és utddaik vizsgéalata
kiindulopontot jelent a buza és az arpa kromoszoaidevolliciogenetikai kutatasaiban,
illetve a kdzottik 1é¢ rokonsagi kapcsolat pontos meghatarozdsaban (Eta®hepherd
1990).

A két faj hibridizaldséra tett kezdeti sikertelenlpalkozasok utan Kruse (1973) llitoti el
elssként bizonyithatéan hibridet a biza és az arpaskezrésével, ahol az arpat hasznélta
anyai partnerként. Kisérletét a Kbbiekben szamos kutaté megismételte és sikerrethoz
létre hibrideket kiuldnbdzarpa és buza genotipusok felhasznalasaval (Thémassai
1977, Shimada és mtsai 1987). Molnar-Lang és r{t8&85) egy martonvasari nemesités
tavaszi arpa fajta, a Martonvasari 50 (Mv50) begawnal sikerrel allitottak &larpa-buza
hibridet.

Az elsallitott hibridek &ltalaban alacsony fokdéfartilitast mutattak, azonban a buzaval
visszakeresztezett BGtodokon mar sikerilt szemeket kapni (Islam és imi@a5, Fedak

14



1980). Martonvasaron Molnar-Lang és mtsai (199dvettenyészetben regeneralt arpa-
buza hibridek egyes utddain kiugréfertilitast figyeltek meg. A Bg utddokndl nagy
aranyban tapasztaltdk a pisztilloidia jelenségédzea viragokban a portokok helyén is
termdk fejlédtek (Islam és mtsai 1975). Az arpa citoplazmatiwa sejtmag kozoétt fellép
inkompatibilitas miatt a hibridek sorozatos vissaz@sztezésével sem sikerilt fertilis
utddokat létrehozni, ezért a kutatok érdeldssel fordultak a két faj kdzotti reciprok
keresztezés lehitége felé, amelyben mar a buzat hasznaltak anstaiepieént.

Az els) sikeres keresztezéseket a 70-es évek masodilefeléyezték és kis gyakorisaggal
allitottak eb hibrideket, illetve a hibridek blzaval tortéwvisszakeresztezésével BC
névényeket (Islam és mtsai 1981, Fedak 1980). érldtekben szerepbuza fajtak kozil a
legjobb termékenyiilést a Chinese Spring tavasa Hjia adta, mig az arpa fajtak kozil a
Betzes tavaszi arpa fajta keres#tzt a legjobban.

Martonvasaron Molnar-Lang és Sutka (1994) sikéwetak |étre blza-arpa hibridet tavaszi
buza és arpa fajtak keresztezésével. A kutatékeéisékletnek a szemkotésre és az embrid
fejlédésére gyakorolt hataséat vizsgaltak a hibridéklbtasa soran.

Koba és mtsai (1991) kisérletiikbekraeresztezhéségi gént hordoz6 japan buzafajtat
hasznélték anyai partnerként és nagyobb gyakoasadfiottak e F, blza-arpa hibrideket.
A késibbiek sordn Molnar-Lang és mtsai (1996) sikerreledfgk at a recesszikr;
keresztezhéségi allélt a Chinese Spring tavaszi bluza fajtabdartonvasari 8szi bluza
fajtdba. Ezzel lehéség nyilt arra, hogy nagyobb hatékonységgal aiitsab Uj 6szi buza-
6szi &rpa hibridkombinéacidkat (Molnar-Lang és m@00).

2.2.2. Idegen faju addiciés vonalak ééllitasa és azonositasa

A diszdmas addiciés vonalak egy par idegen fajpétreazé kromoszémat tartalmaznak
altaldban poliploid kultdrfaj genomjaban. A kenyérh allohexaploid természete a
genomjaban éfordulé kromoszéma szerkezeti megvéltozasokat jél igy a buza
rokonsagi kdréhez tartozoé fajok egy-egy kromoszpéarganak beépitése a bluza genomba
sikerrel valésithaté meg. A diszémas addiciés \anaballitasaval az agronémiailag
hasznos gének, gén csoportok kdzvetlenil épithiee a termesztett blza genomjaba.
Tovabbi ebnyik még, hogy felhasznalasukkal az idegen fajaknikszomai részletesen
tanulmanyozhatdk a buza genomjaban.

Elssként O’Mara (1940) szamolt be szisztematikus mauskekallitott rozs diszomas
addicids vonalakrol termesztett bluzanal. Ezt Kiereszamos, riticeaetorzsbe tartozé faj
kromoszdmait épitették be a bliza genomjaba monrgalatve teloszomas formaban (Sears
1956, Dhaliwal és mtsai 1990, Friebe és mtsai 12969, Yang és mtsai 1996). Ezek az
addiciés vonalak fontos szerepet jatszanak az még@ol szarmazd kromoszOmak
agronOmiailag hasznos génjeinek jellemzésében kol vizsgalatokkal megallapithaté a
beéplilt idegen kromoszéma és a megidiemeoldg baza kromoszéma kdzotti hasonldsag
(Islam és Shepherd 1991).

Idészerivé valt a buzaban &llitott addicids vonalakat dsszefoglald, rendszemsunka
megjelentetése, hiszen ilyen jelfiegodalom utoljara tdbb, mint tiz évvel eétllatott
napvilagot (Shepherd és Islam 1988).

Az addiciés vonalak é&éllitAsanak egyik mdédja az, Fhibrid haploid kromoszéma
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szerelvényének megkérese, majd sorozatos visszakeresztezése a recigjhsEzzel
olyan populacié hozhat6 létre, amely a donor fajzés kromoszémajat hordozza a
populacié kulénbdéz ndvényeiben, egy kopidban. A monoszomas sorozatok
ontermékenyitése utan morfoldgiai és citogenetikasgalatokkal kivalogathatok a
disz6mas addicios vonalak.

A buza addiciés vonalainak ééllitdsa soran viszonylag kénnyen hozhatok létre 43
kromoszéma szami monoszOmas sorozatok, de a disabmezatok kivalogatasa gyakran
problémat jelenthet (Islam és Shepherd 1990).

Monoszémas addicios vonalakban az idegen extradsmdma i gamétan keresztli
transzmissziojanak gyakorisaga varhatéan 25% leBezel szemben Sears (1956)
minddssze 1-3%-ban kapott diszomas sorozatokatresromasiegilops umbellulata
Zhuk. sorozatok dntermékenyitését kéeet buzanal. AZAgropyron elongatunfHost)
Beauv. monoszomas addiciojat hordozé tetraploic liiermékenyitésével nem sikerdilt
diszémas addiciot tartalmazo névényiadiitani (Mochizuki 1963). Ezzel szemben Endo
(1988) kdzel 100%-0s pollenen keresztiili idegemiaszéma transzmissziérol szamolt be
kiilonbdd Aegilopsfajok esetében és igy sikerrel hozott [étre diszoadtlicios vonalakat.

A 70-es években dolgoztak ki a bulbosum techniétely segitségével @llithatok
diszémas addiciok a termesztett buza genomjabah.bAiza kromoszéma mellett 1 idegen
kromoszomat hordozo peteséftordeum bulbosurnpollennel megtermékenyitve - a
bulbosum kromoszéméak eliminacidja utdn - 22 kromoszs aneuhaploidot, majd
kromoszéma szamanak megketisével diszomas addiciét eredményezhet (Dudits és
Heszky 1990).

A mobdszert elSként Barclay alkalmazta (1975), aki kisérletébem&e Spring bluza fajtat
keresztezett diploid és tetraploid. bulbosum-mal és a bulbosum kromoszémak
eliminacidjaval buza haploidokat allitotiseKukoricaval végzett keresztezésnél hasonlo
jelenséget figyeltek meg Zenkteler és Nitzsche 4)98ajd a késbbiek soran a Seneca
kukorica fajtaval tortéh haploid eballiths modszerét Laurie és Bennett (1988)
tokéletesitették.

Elssként Islam és mtsai (1981) éllitottals elikeresen bluza-arpa addicids sorozatokat. A
korabban létrehozott 28 kromoszémat tartalmagGHinese Spring - Betzes blza - arpa
hibrid buzéval visszakeresztezett utddai kdzul #8rloszéméas monoszomas addicidkat
véalogattak ki, majd a ndvényeket 6ntermékenyitetdakextra arpa kromoszoma pollenen
keresztuli alacsony transzmisszids rataja kovedtesrt a kutatok a monoszémas és a
monotelodiszomas addiciok egy réskbtbulbosurimal keresztezték vissza, majd az
eléallitott haploidok kolhicinkezelése utan valogatkile diszomas addicios vonalakat.

A lehetséges 7 arpa kromoszoma kozil 6-nél sikémoetak létre diszomas buza-arpa
addicids vonalat. Napjainkig a 14allithato diteloszomas vonal kdzul 12 all rendedsze

a Chinese Spring tavaszi blza fajta és a Betzemszavirpa fajta keresztezéékb
Hianyoznak viszont az 5-6s arpa kromoszéméat horaoriicids vonalak. A kromoszoma
jelenléte a buza genomban abnormalis meiotiku®dést és a ndvények sterilitdsat okozta.
Onsteril, kets monoszémas vonalban sikeriilt fenntartani azhalab, amely az 5-6s arpa
kromoszoma mellet a 6-0s arpa kromoszémat is taatzth a biza kromoszémak mellett
(Islam és Shepherd 1990).

A diszémés addicios vonalak &lsegjelenése 6ta tizennyolc év utan Islam és Shephe
(2000) sikerrel allitotta 8laz 1H arpa kromoszéméat hordozé fertilis diszomiakarpa
addicids vonalat. Napjainkig nem hoztak létre aiddisorozatot mas blza és arpa fajtak
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kombinacidibdl. Martonvasaron Molnar-Lang és m(2a00) sikerrel hoztak létre olyan Uj
6szi buzadszi arpa hibridkombinaciokbol bazaval visszakerezsztt névénypopulaciokat,
amelyek a jogben alapjat képezhetik 0j buza-arpa addicios stokatballitasanak.
Sziikséges megemliteni az arpa kromoszémak nomérdjkatak megvaltozasat, amely a
buza kromoszémékkal rokon homeoldgia alapjan nevedt Ujra az egyes &arpa
kromoszomakat (Linde-Larsen és mtsai 1997). iggisiként eballitott diszomas baza-arpa
addicios sorozatbdl hianyzo 5-6s arpa kromoszonigramenkaltira alapjan az 1H arpa
kromoszomat jelenti.

A késsbbiek sordn McGuire és Qualset (1990) szamoltakijp8H arpa kromoszoéméat
tartalmazo diszoméas addicios vonaladitasarol, amely a BYDV (arpa séarga torpeség
mozaik virus)Y¥d2rezisztencia génjét hordozza. A 6H és a 7H ampaészoémakat hordozo
disz6mas addicids vonalakat allitottadk Kbba és mtsai (1997), akik a vonalak kivalogatasa
soran egyes buza és arpa kromoszomak kozotti toekadsiokat is megfigyeltek.

A killdnbdz addiciés vonalak azonositdsat morfoldgiai bélye¢ak kalaszforma),
izoenzim vizsgéalatok és kromoszdma N- és C- sawat&sgezték.

Az allohexaploid bluza kromoszémak&lSiemsa C-savos kariotipusat kdset (Gill és
Kimber 1974) egy évvel kébb jelent meg a diploid arpa kromoszoméakat bemutatd
kariotipus Giemsa C-savozassal (Linde-Laursen 19¥5gredményeket a tovabbiakban
mas szerdk is megedsitették és sikerrel azonositottak az egyes ampadszomakat C-
savozassal (Noda és Kasha 1976).

A buza és az arpa kromoszomék Giemsa C-savos mtatéek tanulmanyozasa soran
késsbb megéallapitottak, hogy egyes centromérikus ésaragrahoz kdzeli sdvok hasonléan
helyezkednek el a két faj kromoszomain, amely megrigheti az arpa kromoszémak
megkilonboztetését a bluza kromoszémaitol (Islan®)L98

Az N-savozds modszerét Gerlach (1977) alkalmaztékémt a termesztett blza
kromoszomainak azonositasara. A technika egiibbeek és gyorsabbnak bizonyult a C-
savozashoz viszonyitva és kezdetben a buza 2x@aokzomaja kozil 9 meghatarozasat
tette leheivé. A mddszer tovabbfeljelesztésével ddds lehebség nyilt a 21 buza
kromoszoma par kozil 16 azonositasara N-savozd&asab és Gill 1984).

A Giemsa C- és N-savozas 0sszehasonlitdsa sorédllapgmpttak, hogy C-savozassal a
kromoszomak teljes konstitutiv heterokromatin abmya fesidik. N-savozéssal nem
mutattak ki extra savokat a C-savos kromoszomaamathoz képest (Gill és mtsai 1991).
A korabban blza kromoszémak azonositaséra sikalkalmazott N-savozast hasznélta
Islam (1980) azzal a céllal, hogy megvizsgéalja alszér alkalmassagat az egyes arpa
kromoszomak elkilénitésére a buza kromoszémaitébséés utdn az arpa genom dsszes
kromoszoma parja specifikus mintdzatot mutatoytailgegyes kromoszémak hatarozottan
megkulonbdztethéek voltak a buza kromoszomaitodl.

Hordeum vulgard.. és egyes rokon fajainak Giemsa N- és C-savasésadma festését
hasonlitotta 6ssze Linde-Larsen (1985) dsszefoghaidkajaban.

Az arpa kromoszémak heterokromatikus megoszlasafteinyoztak Kakeda és mtsai
(1991). Megallapitottak, hogy az egyes kromoszémak és C-savos mintazata
altaldnossagban nagyon hasonlé. A két festési neotsz6tti kiilonbség a kromoszémak
centroméraja korl jelentkezett. Minden kromoszomagfigyeltek N-savokat a centroméra
koril, amelyek C-savozas utan nem jelentkeztek.

A napjainkban rendelkezésiinkre allé buza-arpa diéstaddicios sorozat a Betzes tavaszi
arpa fajta kromoszomait hordozza Chinese Springsia\buza fajta hattérben. Kivanatos
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lenne olyan arpa fajtdk kromosz6mait hordozé addiepnalak éallitasa azszi biuza
genomjaban, amelyek igazolhatéan hasznos rezisategéneket hordoznak és
felhasznalasukkal ndvellied buza genom kilénbdbetegségekkel szembeni ellenéllésaga.

2.2.3. Genomok kozotti transzlokaciok éfordulasa és azonositasa

Két genom DNS szekvencidinak kicséddséhez szilkséges a homeol6g kromoszémak
parosodasa. Napjainkig kevés szamu rekombinaaigeliek meg a buza és az arpa
genomok kromosz6omai kdzott (Islam és Shepherd 19&&bert és mtsai 1998). Islam és
Shepherd (1992) a korabban létrehozmti mutans vonalat hasznaltak blza és arpa
kromoszémak kozoétti parosodas indukaldsahoz, dleekombinansok éhllitasahoz.
Osszesen tizenkét rekombinans névényt izolaltak)yek a 6HL arpa telocentrikus és a 6A
bdza univalens, valamint a 3HL arpa telocentrilaia 8A blaza univalens kromoszémakat
tartalmaztak. A rekombinansok felhasznalhatok mdéeks marker alapu genetikai térképek
készitéséhez.

A Triticeae térzsbe tartozé fajok altal hordozott legtébb kiatds gén homeoldg
kromoszdéma parosodassal nem minden esetberé\ahet buza genomjaba. Agronémiai
szempontbol hasznos gének, illetve géncsoportgiitasnek egyik klasszikus mddja
transzlokacidk indukalasa a vizsgalt genomok kran®i k6zott, amelyek &ldézhetk
ionizald sugarzassal, szdvettenyésztéssel vagypeaggpészerekkel (Feldman 1988).

A taptalajon regeneralt hibrid névények utddairadin vitro kérilmények altal kivaltott, a
szubi kromoszémak DNS molekula szintvaltozasai kovetkeztében - kromoszoma
aberraciok, transzlokaciok keletkezése varhatokfha¥s Scowcroft 1981).

Armstrong és mtsai (1983) szovettenyészetben regiriiticale ndvények citoldgiai
vizsgélata soran kildonbéxromoszéma szerkezeti megvaltozasokat és traréalitat
figyeltek meg. Blza-rozs hibridek taptalajon tottéegeneraciéja utan az utédok
kromoszdémai szamos intergenomikus transzlokacidtdrtak (Lapitan és mtsai 1984).

A szdvettenyésztés soraibfeirduld kromoszéma atrendirések molekularis hattere még
nem teljesen tisztazott. Mesterséges koriulményaldkialhatjak kromoszomak torését és
Ujraegyestilését, aktivalhatnak olyan géneket, agkely genomok DNS tartalmanak
Ujrarendeédéséért feldisek, illetve befolyasolhatjdk a premeiotikus és atikis
sejtosztédast (Feldman 1988).

Teljes kromoszéma karokat éidntranszlokaciok a meiozis |. metafazisaban kialakul
centrikus kromoszoma hidak térése kovetkeztéberthethetnek (Sears 1952a). A sejtek
osztdédasa soran az univalens kromoszomak centroaiééének, majd tdrt véguknél gjra
0sszekapcsolédnak. Amennyiben egy idegen fajbdinezZ6 és egy homeoldg buza
univalens kromoszéma talalkozik a sejtosztédassd@mpenzalé transzlokacio alakul ki
(Lukaszewski 1993). A kompenzal6 transzlokaciokeggmailag altaldban stabilak, igy
nagyobb agrondémiai potenciallal rendelkeznek a ne@mpenzal6é transzlokaciokkal
0sszehasonlitva (Friebe és mtsai 1996).

Koba és mtsai (1997) spontan létrejott, nem kom@lérizpusi transzlokaciokat irtak le a
7HS arpa és az 5BL buza kromoszéma karok kozéttordéovabbi, Uj blza-arpa
hibridkombinaciébdl szarmaz6 kromoszoma kics&tést is megfigyeltek a két genom
kozott, amelyeket nem sikeriilt azonositaniuk. Marésaron Molnar-Lang és mtsai (2000)
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buza-arpa hibridek szdvettenyészetben regeneédaintal figyeltek meg kilonb&zipusu
transzlokaciokat a biza és az arpa genomok krom@ga@zott.

Az Aegilopsnemzetség egyes fajai specidlis, Un. gametocid dsatmakat hordoznak,
amelyek szubletalis kromoszéma toréseket vagy naitékozhatnak az osztédas soran
(Endo 1990). AAegilopscylindricaHost. 2C gametocid kromoszémajat hasznaltak buza-
arpa transzlokéacié indukélasara a korabbéalkott blza-arpa addiciés vonalakon (Endo
€s mtsai 1998).

Abulza és az idegen faj kromoszdmai kdzott léttégiimoszoma atrendédések tobb féle
modszerrel tanulmanyozhatok. A legelterjedtebb rid@k a meiotikus kromoszéma
parosodas vizsgalata, monoszomas analizis, moi#l&s biokémiai tulajdonsagok
elemzése (Friebe és mtsai 1996).

Az utébbi évtizedekben a kutatok &serban kulonbdz molekuléaris citogenetikai
technikakat hasznalnak az idegen fajbdl szarmaadsziokaciok kimutatasara a buza
genomjaban. A kromoszéma N-s&vozas mellett C-s&gara buza 21 par kromoszoméjan
kivil rokon fajokbdl szarmazé homeoldg kromoszonsaportok is biztonsaggal és
viszonylag rovid id alatt azonosithatok (Gill és mtsai 1991).

Genomikusin situ hibridizacidoval pontosan kimutathatd a vizsgalh@mok kozotti
transzlokacio toréspontja, meghatarozhaté a bumangi@ba beépllt idegen fajb6l szarmazé
DNS szakasz mérete (Le és mtsai 1989). A modsagede, hogy a kimutatni kivant fajbol
izolalt teljes genomikus DNS-t fluoreszcens fesedklelolik, amelyet probaként
blokkolasara buza ndévéngbizolalt telies DNS-t hasznalnak. A mddszerrel rsea
transzlokaciot mutattak ki kiildnb&genomok kromoszomai kdzoétt (Mukai és Gill 1991,
Schwarzacher és mtsai 1992, Jellen és mtsai 13@éva és mtsai 1995, Linares és mtsai
2000, Molnar-Lang és mtsai 2000).

Fluoreszcensin situ hibridizacioval specifikus DNS szakaszok térkémdi#h a
kromoszomakon, amely alapjan a transzlokaciokbezivés kromoszoméak azonosithatdk.
Kulénb6z aberraciot hordozé arpa kromoszomakdiest Belostotsky és Ananiev (1990)
hataroztak meg, akik a HvTO1l DNS kl6n elhelyezkétéanulmanyoztak az arpa
kromoszomakon fluoreszcemssitu hibridizacié6 mdadszerével. Schubert és mtsai (1998)
terminalis arpa delécidkat és transzlokaciokat egtattak a proba felhasznalasaval a buza
genomjaban. Megfigyelték, hogy a 2H és 5H arpa kssramak hosszu karja kivételével a
legtébb arpa kromoszoma hatarozott szubtermirggiédést mutatott. igy megallapitottak,
hogy az egyes arpa kromoszomak termindlis végeigritvaltozasok a HvT01 DNS préba
segitségével kimutathatok. Kromoszéma savozasiinésitu hibridizacios technikak
kombinacidival biztonsaggal azonosithatok az egyeszlokaciokban szerégbiiza és az
idegen faj kromoszéma szakaszai.

Jiang és Gill (1993) dolgoztak ki élkent két molekularis citogenetikai moédszer, az N-
savozas és GISH egymas utani alkalmazasat ugyarsapoeparatumon (sequential N-
banding-GISH). Méddositott C-savozas (Gill és mt4891) és GISH technikdkat
alkalmaztak Endo és mtsai (1998) arpa és rozs kspama szerkezeti valtozasainak
elemzésére a blza genomjaban.

Egymast koveét N-savozast és GISH-t haszndltunk kisérletiinkbenkoaabban
Martonvasaron éhllitott és szdvettenyészetben regeneralt Uj bgza-kibridek utédai
kdzott ebforduld transzlokaciok kimutatasara azzal a célay meghatarozzuk az egyes
transzlokaciokban szerépbliza és arpa kromoszémakat.
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2.2.4. Rozs kromoszéma szegmentum beépitése a biab

A blza (riticum aestivurrL.) és a rozsSecale cerealt.) genom kromoszémai kozott
|étrejott intergenomikus atrendidesek lehéwé teszik a névénynemesités szamara hasznos
gének atvitelét a rozshdl a bliza genomjaba.

A vildg és hazank blzanemesitésében széles koftmiedt az 1BL/1IRS blza-rozs
transzlokacid. Rabinovich (1998) 6sszefoglalé mijatan a vilag 35 kulonbdaorszagabdl
szarmazo fajta kézil 330 genotipusnal tesz emhtésinszlokacioé jelenlé@r

A két genom koz6tti Robertsoni transzlokacidobatzald BS kromoszémajanak rovid karjat
arozsbél szarmazo6 1RS kromoszOma révid karja tiebié. Az ivarsejtek osztddasa soran
az 1B és 1R univalens kromoszémak centroméranétkidmiszdivizié), amelyet a
kromoszdma karok kicset&lése és fuzidja kdvetett (Islam és Shepherd 1294pontan
kromoszdéma kicseréfléssl a 30-as években szamoltak bésebr (Katterman 1937,
O’'Mara 1947, Friebe és mtsai 1996). A transzlokaai@metorszagi buza-rozs keresztezési
programbdl szarmazott, amely kb® a vildg nemesitési programjaiba keresztezési
partnerként kerlt be. Korabban két német rozaraja Salzmiinde-re és Weihenstephan-re
vezették vissza a transzlokacioban széremts kar eredetét (Zeller és Fuchs 1983). Ujabb,
RFLP moddszerrel végzett 0Osszehasonlitd pedigré géaok alapjan azonban
megallapitottak, hogy a rozs kromoszéma kar egyetéamet rozs fajtabdl, a Petkusbdl
szarmazik (Schlegel és Korzun 1997).

Az 1BL/1IRS transzlokacié a magyarorszagi buzanddsst el§sorban az akkori
Szovjetunidban a 60-as években nemesitett Aur@ekdz és Bezosztaya 2 fajtakkal kerult
be. A Martonvasaron nemesitett fajtak pedigréjébiemt emlitett blza fajtak kdzil a 70-es
években leggyakrabban a Kavkaz fajta szerepelskteési partnerként (Lang és Bed
1994). A keresztezési programokbdl kikérilallamilag mibsitett fajtdk egyes
betegségekkel szembeni rezisztenciajat jétemt megndvelte a beépiilt rozs kar, mivel
hasznos rezisztencia géneket magaba foglalé gépldammot hordozott. Az 1RS rozs
kromoszéma rovid karjan talaljuk &31szarrozsdaRuccinia graminisPers.), at.r26
levélrozsdaPR. reconditaRobillard Ex Desm.), a¥r9sargarozsda? striiformisWest.), a
Pma8lisztharmat Erisiphe graminisDe Candolle Ex Merat) és@b levélteti (Schizapis
graminun) rezisztencia géneket (Bartos és Bares 1971, febsdVood 1978, Zeller és
Fuchs 1983, Heun és Fischbek 1987).

Az 1BL/1RS bulza-rozs transzlokaciot hordozo fajtégy része kilonbdzkodrnyezeti
hatdsok kovetkeztében generaciorél generaciorazédkean elveszitette sarga- és
levélrozsdaval szembeni ellenallésagat. A martadnvaemesitédsbiza fajtak agronémiai
tulajdonsagainak tesztelése soran Béd mtsai (1993) megallapitottdk, hogy 81
szarrozsda gén még aktivan fejti ki hatasat és éugvfajtakat a betegséggel szemben.
A transzlokaciét hordoz6 bliza genotipusokrdl attassagban elmondhatd, hogy
megnodvekedett produktivitassal (Rajaram és mts8B), %le az atlagosnal kedéenebb
stBipari minéségi tulajdonsagokkal rendelkeznek (Zeller és nit88R, Dhaliwal és mtsai
1988).

A rozs a- és w-secalin endospermium fehérjéinek kodold szekvérazalRS karon,
fizikailag jol elkulonitheben helyezkednek el (Busch és mtsai 1995). Dhaligsl
MacRitchie (1990) vizsgalatai alapjan arra a koget&tésre jutott, hogy a liszt Sijgari
minéségére elssorban aw-secalin van negativ hatassal. A nemesitési alaggakpan
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jelenléws 1RS rozs kar hosszanak moédositasaval olyan bumalalois eballithatok,
amelyek azu-secalint kédoldé kromoszdéma szakaszt nem tartalaka@ddillet és Feldman
1993). A kedveétlen siipari mindség masik két 6sszetige az 1BS buza kromoszéma
rovid karjan elhelyezket- ésy gliadinokat kddolo, valamint a kismolekula-sulyutgnin
gén alegységek hianya (Lookhart és mtsai 1991)e&giurum bulza fajtakT(iticum
turgidum subsp. durunm) agronémiai tulajdonsagainak vizsgalata soran asohlo
megallapitasra jutottak a kutatok (Boggini és mi$€#8).

Beds és mtsai (1993) egyes martonvasari nemdshéza fajtak sidipari mindségének
tesztelése soran megallapitottak, hogy az 1BL/1R30zs transzlokacio jelenléte mellett
a fajtdk nagy része j6 niieégi tulajdonsagokkal rendelkezik. A vilag edtéjain
termesztett bliza genotipusok esetében megfigydltgly, a transzlokaciot hordozo fajtak
genetikai hattere nagy mértékben befolyasoljazatisniségi tulajdonsagait (Graybosch és
mtsai 1990, Javornik és mtsai 1991, Martin és ©aril999). A vizsgalt miéiségi
paraméterek koziul a genotipusok SDS (sodium dodadfhte)-értéke kimutathatdéan
kedvedtlenll hat a liszt sétpari minéségére, fiiggetlenul a blza-rozs transzlokaciot
hordozo fajta genetikai 8sszetétéléBullrich és mtsai 1998).

A genetikai hattér mellett fontos az 1BL/1RS bulaasr transzlokacio stabilitdsanak, a
beépult 1RS rozs kromoszoma kar esetleges geneéikendeddésének, illetve
rovidulésének nyomonkovetése, amélynapjainkig az irodalomban kevés adat &ll
rendelkezésunkre (Friebe és mtsai 1989, Rajaranmtsai 1983). A rozs genom
kromoszomainak RFLP analizise soran megfigyeltégyhaz 1R rozs kromoszéma
kivételével mindegyik rozs kromoszéma DNS tartalat@nde#dott a megfelél baza
homeol6g kromoszéma csoportokhoz viszonyitva (Dégositsai 1993).

Az elmult évek soran sziikségessé valt olyan biok&émolekularis genetikai és citoldgiai
modszerek alkalmazédsa, amelyek segitségével arzlokésidé nagy biztonsaggal
azonosithaté és nyomon kovethatnemesitési alapanyagokban.

Az 1BL/1RS transzlokéacié vizsgélatara szamos mdadseeert és alkalmazott (Berzonsky
és Francki 1999).

Howes és mtsai (1989) monoklonalis antitestek thibdiciojaval (Western blot) vizsgaltak a
buza és a rozs genom DNS tartalma kdzotti atreiufezjelenlétét. A modszer egy, a biza
1BS karjan lokalizalt gén ikddésének hianyat mutatta ki. SDS-PAGE analizigdiels
endospermium fehérje extraktum felhasznélasavalastottak a bdza-rozs transzlokaciot
(Gupta és Shepherd 1990). A fehérje vizsgalati mémdk mellett alkalmaztak a HPLC
(High Performance Liquid Cromatography - magas rgmimfolyadék kromatografia)
(Lookhart és mtsai 1991), PCR (Froidmont és Dedfmaint 1998), RFLP (Schlegel és
Korzun 1997) technikakat, valamint magas nyomagilliais elektroforézist (Lookhart és
mtsai 1996).

Az alapved kromoszdma savozasi technikak kdzil a Giemsa NmfiKés mtsai 1995) és C-
savozas (Friebe és mtsai 1989) a legismertebb égsskorben alkalmazott rozs
kromoszéma szakaszok kimutatdséara a buza genomjAbeszs kromoszémak ésen
heterokromatikus teloméras fédést mutatnak és igy jol megkilonboztetked buza
kromoszomaitol.

Az in situ hibridizacié a napjainkban ismert leghatékonyabtlekularis citogenetikai
maodszer idegen eredeDNS kimutatasara a buza genomban. Alkalmazasééamizerozs
kromoszoma Kkar, illetve intersticialis transzlokdcis kimutathatdk a termesztett buza
kromoszomain.

A molekularis citogenetikai technikéak segitségg@aitosabban nyomon kdvethet bliza
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genomjaba beépiilt, idegen fajbol szarmazo rovid Blik&kasz, mint biokémiai vagy
kromoszoma savozasi modszerek felhasznalasaval.

Genomikusn situhibridizacio segitségével a rozs kromatin elhédgedése meghatarozhato
az egyes buza kromoszomékon (Heslop-Harrison éai 1890, Shi és mtsai 1999). A
technika alkalmas a transzlokaciés toréspont ésdegen fajbol szarmazd kromatin
mennyiségének pontos meghatarozasara is (Jiantdj 49%!).
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3. ANYAGOK ES MODSZEREK

3.1. Novényi anyagok

Aegilops cylindricaHost (2n=4x=28, BDC®C®) tetraploid vadbuza (kecskeblza) faj
genomszervemését vizsgaltuk molekularis citogenetikai médskiee amelyhez a faj 6t
eltérs foldrajzi ereddt vonalat hasznaltuk fel:

TA2201 (=AE663) (var. panciaristat Eig) Rtaorszag
TA2202 (=AE889) (var. aristulata (Zhuk.)vEf) Romania
TA2203 (=AE746) Iran

TA 2204 (=AE719) Orményorszag

TA 2205 (=BGRC1461) ismeretlen eredet

A kordbban Martonvasaronsélllitott Chinese Spring-Betzes blza-arpa hibrididolLang
€s mtsai (1991) szerint szévettenyészetben elsitaipcaz Asakaze komugi japészi buza
fajtaval kétszer visszakeresztezett, majd tobbrgern keresztil éntermékenyitett utédai
kézul kivalogatott 44 kromoszémaszamu névényekszmatuk Giemsa C-savozashoz,
hogy meghatarozzuk az addicionalt arpa kromoszdmak&romoszémak parosodasa
alapjan ezek mar felteléen disz6mas addiciék voltak.

A Chinese Spring-Betzes buza-arpa hibrid szoveétezgtben elszaporitott, az Mv9
blazatdrzzsel kétszer visszakeresztezett, majd Sdasoricaval megporzott, kolhicinnel
kezelt és két generacion keresztlil dntermékenyitettlai kdzil kivalogattuk a 44
kromoszdma szamu névényeket. Az addicionalt agradszoma part Giemsa C-savozassal
azonositottuk a biza genomjaban.

A korabban Martonvasaron &éllitott Chinese Spring-Betzes buaza-arpa hibrid
szovettenyészetben regeneralt, majd azWiW®szi blza vonallal visszakeresztezett utddai
kézul kivalogatott buza-arpa transzlokacidkat hadodvényeket elszaporitottuk (Molnar-
Lang és mtsai 2000). Ezek oszt6dd gyokércsucsaitdtikus kromoszéma preparatumokat
készitettlink a transzlokaciok azonositasara egykdast) N-savozassal és genomikas
situ hibridizacioéval.

Tizenot eltéd stbipari mindsédi martonvasari nemesitélsiizafajtat vizsgaltunk genomikus
in situ hibridizacioval. A felhasznalt genotipusok a kieabk voltak: Martonvasari (Mv)16,
Mv17, Mv19, Mv21, Mv23, Mv25, Optima, Fatima, Madélaa, Emma, Palma, Irma, Vilma,
Madrigal, Mv14-85. Az egyes fajtak $ipari mindségi adatait az 1. tablazat mutatja (8ed
€s mtsai 1993).
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1.tAblazat. A kisérletben felhasznalt martonvasari blza fagigyes sidtipari adatai.

Fajtak | SDS (cn’) | Fehérje % | Sikér % | Farinograf | Kenyér (cm’)
Mv16 58 13,7 32,2 83,2 37C
Mv17 56 12,1 21,7 66,2 28(
Mv19 60 13,7 31 91,2 34C
Mv21 66 11,2 27,k 69,9¢ 32C
Mv23 73 144 29,4 88 35C
Mv25 58,5 11,1 24,4 66,2 27C
Optima 66 11kt 27,¢ 63,1 39C
Fatima 58 13,z 29,€ 10C 33C
Magdalénz 68 14,7 36,F 85,2 41C
Emma 73 14,z 36,1 80,¢ 45(
Palma 62 12.¢ 30,1 80 34C
Irma 64 12,: 24,5 53,4 33C
Vilma 56 12,5 29 74,€ 33C
Madrigal 64 14,5 28,2 10C 30C
Mv14-85 43 13, 30,¢ 28t 30C

3.2. DNS klénok

A pTa71DNS kl6n 9.05 kb hosszUséagu, a biuza riboszoméhieqek egy-egy szakaszat
hordozza (18S, 5.8S és 25S rDNS) a pUC19 vektoldr@okva (Gerlach és Bedbrook

1979).

A pTa794DNS klén 410 bp hosszlsagu, a buza riboszomatiskgégy szakaszat

tartalmazza (5S rDNS), amelyet a pBR322 plazmigiietiek be (Gerlach és Dyer 1980).

A pAsl DNS klén Ae. tauschiiCoss.-bdl izolalt és pUC8 plazmidba inzertalt 1kb
hosszUsagu repetitiv, nem kddolé DNS szekvencid@dzd fragmentum (Rayburn és Gill

1986a).
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A pScl119DNS préba 120 bp hosszuséagu, rozshdl izolalt ipskzekvenciakat hordozé

DNS szakasz, amelyet a pBR322 plazmidba épitett§Bbdbrook és mtsai 1980).

A DNS prébakat fluorogreennel és fluororeddel (Asheim) jel6ltik Nick transzlacioval a

koévetkes kombinacidkban:

2. tdblazat. DNS probak jeldlése fluorokromokkal.

Préba Fluorokrém Exitation max (nm) EMIission max (nm)
PAs1 Fluorogreen (fluorescein-11-dUTH 490 520
PSc119 [ Fluorogreen (fluorescein-11-dUTR 490 520
PSc119 | Fluorored (rhodamin-4-dUTP) 545 575
PTa71 Fluorored (rhodamin-4-dUTP) 545 575
PTa794 | Fluorogreen (fluorescein-11-dUTP) 490 520

3.3. Alkalmazott médszerek

3.3.1. Citologiai preparatumkészités

A kilénboz kisérletekhez felhasznalt ndvényi anyagok szemeilves sirépapiron
csiraztattuk. Amikor a gyokerek elérték az 1-1,5esmosszUsagot, jeges vizben rogzitettiik
6ket 24 6ran at, szinkronizalva ezzel a sejtek akxtat a metafazisban. A hidegkezelés utan
abszolut alkohol és jégecet 3:1 aranyu keverékékatuk a gyokércsicsokat, leallitva
ezzel a sejtek osztodasat. A rogzitett gyokerek@tah taroltuk tovabbi felhasznalasig.
Preparatumkészitéshez a fixalt gydkércsucsokatikéoetsav 1%-o0s oldatdba helyeztik 10-
30 percre, felpuhitva ezzel a szdveteket és sejt@kdgy kapott gyokércsicsokat ecetsav
45%-0s oldatdban nyomtuk szét, majd a targyleméZéhgmikroszkoppal, faziskontraszt
feltét alatt vizsgaltuk. A situ hibridizaciéhoz alkalmas targylemezéka fedslemezt
folyékony N-ben fagyasztottuk, majd pattintottuk le és -20¢¥CGéroltuk felhasznalasig.
Meiotikus preparatumok vizsgalatdhoz antérakéjtgitiink az egyes fajtakrol, amelyeket
abszolut alkohol és jégecet 3:1 aranyu keverékéberitettik, leallitva ezzel a sejtek
osztdédasat meiozis |. metafazisaban. Néhany oettéslel az oldatot 70%-os alkoholra
cseréltiik felhasznalasig. A preparatumok készitgsdéhportokokat 45%-0s ecetsavban
nyomtuk szét. A megfelél kromoszomakat tartalmazoé targylemez¢ka fedslemezt
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folyékony N-ben fagyasztottuk és pattintottuk le, majd a lezket -20°C-on taroltuk
felhasznalasig.

3.3.2. Feulgen festés

1.

2.

A vizsgaland6 gyokereket - a fixalo oldat eltavida utan - 1N HCI oldatban
hidrolizaltuk 60C-on 11-14 percig, majd bazikus fuxinban festettitk 20-30 percig.
A megfestett gydkércsucsokbdl dorzspreparatumaodstikettiink és fénymikroszkop
alatt szamoltuk a kromoszémakat.

3.3.3. Giemsa C-savozas

A vizsgalathoz a gyokérpreparatumokat 45%-o0s edetsa készitettik, majd az
alkalmas targylemezeket - a fdemez lepattintasa utan - abszolut alkoholbantidkol
masnap reggelig.

A festés ditti elokezeléshez a targylemezeket 1N HCI oldatban inkuk& és fél
percig 60°C-on, majd desztillalt vizes 6blités ufgmercre Ba(OH)telitett oldataba
helyeztiikdket szobabmérsékleten.

Alapos desztillalt vizes 6blités utan a preparatkan@<SSC oldatban kezeltiik 60°C-
on 1 6ran at, majd kdzvetlenll a festékoldatbadmilik atoket.

A festés 5%-0s Giemsa-Sorensen puffer keverékéoemt 30-60 percig. Az értékelést
a lemezek desztillalt vizes dblitése és szaritémavégeztik fénymikroszkop alatt.

3.3.4. Egymast kovdt N-savozas és genomikus situ hibridizacio

A blza-arpa transzlokaciét hordozé kromoszémak egitdisdhoz N-savozast és GISH-t
alkalmaztunk ugyanazokon a targylemezeken Jia@ijlEd 993) mddszerét felhasznalva.

1.
2.

3.

A kromoszéma preparatumokat a mar ismertetett médsnitettiik.

A feddlemez lepattintdsa utan a targylemezeket 45%-dsadman kezeltiik 5-7 percig
50°C-on majd éjszakan at kiszaritottiket.

Kovetked nap 94°C-on 2 percig inkubaltuk az egyes preparditat 1M NaHPO,
oldatban. Desztillalt vizzel tortént 6blités utdkramoszémék festését Banco Giemsa
oldatban végeztik (1 csepp Giemsa festék/Iml Séngmsffer) 15-20 percig.

Az N-savozas értékelése és az egyes sejtek férgasfiekoveien a targylemezeket
alkoholsorozaton keresztil viztelenitettiik (70%669Q200%).

Az in situ hibridizaciét a lemosott preparatumokon végeztik.
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3.3.5. DNS izolalas

Az alkalmazott molekularis genetikai és molekuléitsgenetikai médszerekhez felhasznalt
DNS-t 3-4 hetes névények leveléimyertiik Sharp és mtsai (1988) Proteindz-K médszer
alapjan.

1.

10.

A fiatal névények leveleitl 3-4 g-ot levagtunk, majd &le lehitdétt mozsarakban,
folyékony N-ben alaposan porra dorzsoltik. A levélmintakhomil@xtrakcids puffert
és 90ul Proteinaz-K enzimet adagoltunk.

A mintakat elegyités utan 50 ml-es centrifuga ckbee toltottik és 50C-os
vizfurddben inkubaltuk 1 6ran at.

Egy 6ra elteltével a mintakhoz 1 térfogat (17 nelpdlt (pH 8.0) adtunk, majd a
centrifugacsovek forgatasaval 10 percig kevertik.

Az extraktumokat 4C-on 15 K-n 15 percig centrifugaltuk. A felilusZgtcentrifuga
csovekbe vittlik at, amelyekhez 1 térfogat (17 fdjdformot adagoltunk és razassal
10 percig kevertuk.

A mintdkat 4C-on 12 K-n 10 percig centrifugaltuk, majd a fekdat Gj, steril
centrifuga csovekbe pipettaztuk at. Egy térfogdtr(il) isopropanol hozzdadasa utan
mintainkat legalabb 1 éra hosszat*@on taroltuk.

A DNS-t centrifugalassal kicsaptuk°@, 8 K, 10 perc), papirtorolkém kiszaritottuk
(kb. 15-20 perc), majd feloldottuk 1 ml steril véezb Ezutan az egyes mintakhoz410
(10 pg/ul) RNaz-t adagoltunk és 3Z-on, 2 éran at inkubaltuk.

Két ora elteltével 4 ml steril vizet és 1 ml 5M Nadldatot pipettaztunk az egyes
centrifuga csovekhez (6ssztérfogat 6 ml). A klorofdenol (3-3 ml-t adagolni a
mintakhoz, 10 perc keverés razassal, lecentrifugil@-on, 12 K-n 10 percig, a
felliliszot Uj, steril centrifuga csdvekbe atvinnigjd a kloroform (6 ml-t adni az egyes
mintédkhoz, a tobbi fivelet az elz6ekkel megegyezik) tisztitast koven a fellluszot
30 ml-es liveg csovekbe vittlk at.

A mintdkhoz 2 térfogat (12 ml) &béleg -20°C-on tarolt abszolut alkoholt adtunk.
Ovatos de alapos Osszekeverés utan a csovekeE-ra0allitottuk legalabb egy
éjszakara.

A kicsapodott DNS-t steril hajlitott Pasteur pigetl eltavolitottuk, majd 1 ml 70%-o0s
alkoholban mostuk néhany percig.

A DNS mintakat kiszaritottuk (legalabb 20-30 peycigajd feloldottuk 50Qul steril
vizben. Feloldddéas utan a DNS rovid idei@4on, hosszabb ideig -20-on tarolhato.

3.3.6. Nick transzlacid préba jeldlése fluorokrommal

A kulénboz kisérletekben a genomikirs situ hibridizaciéhoz probaként hasznalt rozs,
Aegilops caudata. és arpa DNS-t Sau3Al restrikciés enzimmel ludsik. A fluoreszcens
in situ hibridizacibhoz prébaként alkalmazott pTa71, pR7PAsl és pScll9 DNS
klébnokhoz hasonléan a fragmentélt, kulonbotajokbdl szarmazé DNS mintakat
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Fluorogreennel (fluorescein-11-dUTP), illetve Rhanifznal (rhodamin-4-dUTP) jel6ltik
nick transzlacioval.

1.

w

Egy steril, aluféliaval boritott, 1,5 ml-es eppernfdssbe pipettaztuk a sziikséges
puffereket és dsszeté@et: LONT puffer, jeldletlen nukleotid keverék, fluorokramal
jeldlt nukleotid, 100 mM dithiothreitol, jeldletlen elszéleg fragmentalt DNS. A
mennyiséget 4hl-re egészitettik ki steril vizzel.

Hozzaadtunk ful DNA polymerase I/DNase | enzimoldatot, majd céagraltuk.

Az eppendorfcsovet 2&-on inkubaltuk 3 és fél 6ran keresztil.

A kezelés utan hozzéadtunkpb0,3 M EDTA-t (pH 8), a megfelélmennyiség -
el6zéleg fragmentalt - blokkol6 DNS-t, 1/10 térfogat 3étrium-acetéat-ot, illetve 2 és
fél - 3 térfogat abszolut alkoholt. Alapos, de @gatsszekeverés utan kicsaptuk a DNS-
t (-70°C-on fél 6ran at vagy -2C-on éjszakan at).

Az eppendorfcsévet 12 ezer g fordulattéiC4n 10-15 percig centrifugaltuk.
Ledntottik a feltliszét, majd 5Q0jéghideg 70%-0s alkoholt pipettaztunk a kicsapott
mintahoz és a cstévet@-ra helyeztik fél orara.

4°C-on, 4 percig, 12 ezer g fordulattal tértént aéungalas utan ledntdttik a feltliszot
€s a csapadékot éjszakan at kiszaritottuk.

A jeldlt DNS-hez 2Qul 1xTE pufert adtunk, majd rovid ideig@-on, hosszabb ideig -
20°C-on téaroltuk.

3.3.7. Genomikusdn situ hibridizacio (GISH)

A GISH vizsgalatokat Reader és mtsai (1994) mdé@szdapjan végeztik kisebb
maodositasokat kdvéen.

1.

wn

Az in situ hibridizaciéhoz alkalmas targylemezeket °G7s termosztatban
RNaz oldatba helyeztik fél orara.

Fél éra elteltével a targylemezeket22percig 37C-os ZSSC oldatban mostuk.

A denaturaciét megétéen a kromoszomak fixalasahoz a preparatumokat 486/as
frissen depolimerizalt paraformaldehid oldatban ekigik szobatimérsékleten 10
percig, majd 32 percig XSSC oldatban oblitettikket. Az utols6 mosast kovin a
targylemezeket 3T-os vizflirdben ebmelegitettik.

A preparatumokon a DNS denaturaciojat 70%-os foriiasidatban végeztik. A
metszeteket 7C-os vizfirdben inkubéaltuk 3 percig, majd a formamid oldatot
jéghideg 70%-0s alkoholra cseréltik, amely kezeléstg két alkalommal
megismételtiink 2-2 percig. Ezt kdgeh a targylemezeket -20-on tarolt 90%-0s és
abszolut alkohol oldatokban 6blitettik 3, illetv@ércig, majd levegn szaritottuk a
hibridizacids oldat elkészitéséig.

Otven pl hibridizacios keverék3SC-t, 10% dextran szulfatot, 0,2% natrium dodecil
szulfatot és 1 ng/ul jeldlt proba és blokkold6 DNRvérékét tartalmazta
targylemezenként. Az egyes Kkisérletekben szérebt faj homoldog DNS
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szekvenciainak blokkolasara jeloletlen DNS-t hakmnk, amelyet autoklavozassal
fragmentaltunk és megfetearanyban adagoltuk a hibridizacids keverékhezIalt
proba és a blokkolé6 DNS denaturaciéjat forralassaeztik 5 percig, majd az
eppendorfcsdvet par percre jégre helyeztik.

6. Aforralas kévetkeztében elparolgott mennyiségtraitdrgylemezekre egyenkéntid5
hibridizacids keveréket cseppentettiink és stdfdmgag lappal fedtik léket.

7. Az in situ hibridizciot 2 és fél 6ran at 85-on végeztiikk, majdx5SC pufferben
mostuk, illetve Kitottik a preparatumokat.

8. A szobalimérsékleire hilt targylemezeket ¥SSC/0,2%Tween oldatban mostuk a
kontrasztfestést medalben (a preparatumok éjszakan at tarolhaték az ddatb
amennyiben a folyamatot megszakitjuk).

9. Ajeldletlen kromoszémak kontrasztfestése DAPI@&E-diamidino-2-phenylindole, 1
png/ml) vagy Pl-dal (propidium jodid) tértént, magdpreparatumokat fakulasgatlo
(Vectashield) folyadékban fedtik le.

10. Ajelolt kromoszémak azonositasat Zeiss Axioskopgifluoreszcensz mikroszképpal
végeztik, amely 10-es, 25-6s (triple band) filtésdkfotoberendezéssel és Spot CCD
kameréval felszerelt.

A meiotikus preparatumokon a GISH a mitotikus préapanok festéséhez hasonléan tortént
a targylemezek proteinaz K kezelését kégat(Reader és mtsai 1994). Az RNase-oldat
hasznélata utan a sejteket iml proteinaz K enzimet tartalmaz6 PK pufferrezddgiik
37°C-on 10 percig. Az inkubalas utan PK Stop puffdeaéllitottuk az enzim ikodését, a
targylemezeket Oblitettik és szobaférsékleire hitottik (2x2 perc moséas) a
paraformaldehid kezeléshez. Proteinaz K enzim ml&ahsaval eltavolithatd a
kromoszomak korili citoplazma. An situ technika hatékonyan tkddik meiotikus
preparatumokon, amennyiben a vizsgaland6 kromosz@itéplazma mentesek.

3.3.8. Fluoreszcenin situ hibridizacié (FISH)

A folyamatot Pickering és mtsai (1997) mddszerpjalahajtottuk végre, azilezelések a
GISH-nél bemutatott médon torténtek.

1. A hibridizacios keverék (30 pl/targylemez) 50% famidot, XSSC-t, 10% dextran
szulfatot, 0,1% natrium dodecyl szulfatot, 50 ngéatrier (lazac sperma) DNS-t,
valamint 400 pg/pl jelolt pTa71l-pTa 794 (pTa71l-pAslletve pTa71-pScll9)
fluorokrommal
jelolt DNS prébak keverékét tartalmazta targylemézet.
3. A kromoszéma DNS denaturalasaf@eon 10 percig (az egyszer mar lemosott, Gjra
hibridizalt mintak esetében 8 percig) hajtottukneég
4. Denaturalas utan a preparatumokat@os termosztatba helyeztiik at, ahol 6 6ran
keresztiil végeztiik a hibridizaciot.
5. Atéargylemezeln situhibridizaciot kovet mosasa a kdvetkéxolt: 2xSSC-ben 4ZC-
on 2x5 percig, 25%-0s formamid oldatbarf@2on 25 percig végul S SC-ben 42C-

N
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on 3, illetve 5 percig. A preparatumokat az ut@s8SC oldatban szobé&tmérsékleire
hitottik.

Kontrasztfestés étt a mintakat 4SSC/0,2% Tween oldatban mostuk (a folyamat itt
megszakithato, éjszakan at tarolhatdk a lemezekdatban).

A kromoszémak kontrasztfestésétuf/ml DAPI-val végeztik (az Gjra hibridizalt
targylemezek esetében az oldat koncentraciqg/@il volt), majd a preparatumokat
4xSSC/ 0,2% Tween oldatban dblitettuk.

A mintak lefedése és az adatok értékelése a Gl$Heméutatott médon tortént.

A hibridizacios jelek rogzitése utan a targylemezed0% formamide és 35SC
keverékében mostuk Ujra hibridizalashoz.
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4. EREDMENYEK ES MEGVITATASUK
4.1. A buza rokonsagi kdrébe tartozé fajok molekulés citogenetikai vizsgalata

4.1.1. Aegilops cylindrica Host. genomszerveidésének molekularis citogenetikai
vizsgalata

Az Aegilops cylindricaHost. 6t eltéf foldrajzi ereddt vonalat vizsgaltuk genomikirssitu
hibridizacioval és kilonbd@zDNS probék térképezésével az egyes kromoszomBEksHY).

Az egyes vonalaknal altalaban 10-12 sejt analizige vontuk le kdvetkeztetéseinket.

A GISH kisérletek alapjan megéllapitottuk, hogydmavonal intergenomikus (&°@s ¥
genomok kozotti) transzlokaciét hordozott, mig a2ZPA4 és TA2205 vonalak elemzése
soran nem mutattunk ki atrendeZst a két genom egyes kromoszémai kozott.

A TA2203 irani eredét Ae. cylindrica Host. vonalnal a £genom egyik hosszu
akrocentrikus és a Dgenom egy szubmetacentrikus kromoszémaja kézotbhigdta
reciprok transzlokaciét azonositottunk (1. abra).

1. abra. A TA2203 irani ereddtAe. cylindricaHost. vonal metafazisban &kromoszémai
GISH-t koveten (C genom kromoszomak fluorogreennel jeldltek, komtifastés
propidium jodid). A nyilak a transzlokaciok elhehjedését jeldlik.
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A transzlokacioés toréspontot & Genom kromoszémajan a hosszu kar 0.85 pontja koriil
azonositottuk (a kromoszoma kar 85%-a jEdkt genomikusn situ hibridizacio utén),
tehat a kar disztalis vége (15%§ Benom eredétvolt (nem mutatott zéld festiést, a
kontrasztfestést kovéen piros szit)). Az intergenomikus kicsemdésben szerefplD®
genombdl szarmaz6 szubmetacentrikus kromoszémanszlokacio téréspontja a révid kar
0.70 pontjan volt lathaté (a kar 70%-a jeldletlearaut), a kar disztalis vége (30%) & C
genombdl szarmazott (élénk zold figdst mutatott).

A transzlokaciés kromoszéméak mérete és a kromoszZ€mnak ardnya alapjan nagy
val6sziriséggel megéllapithattuk, hogy Sg&nom B vagy a D kromoszéméja, illetvea D
genom 3D vagy az 5D kromoszéméaja kdzott tortérersetikai anyag kicserédése.

A TA 2202 Romaniabdl szarmazé. cylindricaHost. vonal vizsgélt névényei két eliér
tipusu kromoszéma 6sszetételt mutattak.

Harom noévény homozigéta transzlokaciét hordozatielg egy szatellites Cgenom
kromoszéma hosszU karja és egy szubmetacentrikgeidm kromoszéma hosszu karja
kozott jott l1étre (2. abra).

2. dbra. A TA2202 Romaniabdl szarmaze. cylindricaHost. vonal metafazisban &v
kromoszomai GISH utan, ahol & @2nom kromoszémai élénk zold fedést mutatnak. A
nyilak a homozigéta reciprok transzlokaciot jelédik egyes kromoszémakon.

A transzlokacios téréspont & €& O genom kromoszémak hossz( karjan a 0.85 pont koril
volt talalhatd, igy mindkét transzlokacidban sz&fdégpomoszdéma hosszu karjanak mintegy
15%-a szarmazott az ellentétes genombdl.

A mésodlagos béfédés alapjan megallapitottuk, hogy a transzlokdmétozé € genom
kromoszdéma az A volt. Mérete és a kromoszéma karédhkya alapjan nagy valésizgeggel
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allithattuk, hogy a B genom &trendézlott kromoszémaja vagy a 3D vagy az 5D
kromoszoma volt. A TA2202 vonal 6t tovabbi vizsgéivénye semmiféle intergenomikus

atrende#dést nem mutatott a“@s ' genomok kromoszémai kézétt genomiknssitu
hibridizaciot kbveten (3. dbra).

3. Abra. A TA2202 vonal metafazisban l&kromoszémai. A €genom fluorogreennel
jelolt (élénk zold festdés).

A TA2201 francia eredétAe. cylindricaHost. vonal 8 vizsgalt névénye kozil 6 Kett
homozigéta reciprok transzlokaciét tartalmazotyehomikus atrendédés a szatellites £C

(A) és a szintén masodlagos lmfdést hordozé 5Dkromoszémak esetében mindkét kart
érintette (4. abra).
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4. dbra.A TA2201 vonal kromoszémai GISH-t kégen. A C genom fluorogreennel jeldlt,
a nyilak a ketis homozig6ta reciprok transzlokacié téréspontgitik.

Az 1C-kromosz6ma par szatellitie és rovid karjanak disatége jeldletlen maradt a GISH
utan, ami azt jelezte, hogy ezek a kromoszéma szakaa [Y genombol szarmaztak. A
révid karon a kromoszéma teljes szatellitj& genom eredétvolt, a hosszu karon a
transzlokéacios téréspontot a 0.70 pontnal figyettiglg. Az 515 kromoszéma pér karjainak
disztalis vége ezzel szemben hatarozott eliést mutatott genomikus situ hibridizacio
utan, tehat ezek a kromoszéma szakaszok geBombol szarmaztak. A transzlokacios
toréspont a rovid kar 0.85 pontja kérdl, illetve@sszi kar 0.70 pontjan helyezkedett el.
A blza riboszomalis gének elérszakaszainak térképezését fluoreszcamssitu
hibridizacioval végeztik a pTa7l és a pTa794 DN®b@k kombinacidinak
felhasznélasaval. A pTa71l tetrametyl-rhodaminnidltj®NS proba 6sszesen hat eftér
erdsséd hibridizacios jelet (3 génlékusz) mutatott a TA22@onal kromoszomain. A
helyezkedett el (18S-5.85-25S rDNS lokusz). Két-kisebb, gyengébben fésitt
hibridizaciés jelet figyeltiink meg az SRromoszéma par révid karjanak terminalis, illetve
az 5C kromoszéma pér rovid karjanak disztalis részénifia).

A fluoreszcein-11-dUTP-vel jeldlt pTa794 DNS prdbhridizalasaval 6sszesen nyolc 5S
rDNS hibridizaciés jelet (4 génldkusz) térképezt(Bikabra). Harom I6kusz elhelyezkedése
A negyedik l6kuszt az 1Tkromoszéma par rovid karjanak disztalis végén figikemeg.

A pScl19 és a pAsl repetitiv DNS szekvenciakailtaetzé prébakat hasznaltuk sequential
FISH mdédszert alkalmazva azért, hogy az egyes ksadmakat azonositsuk (Rayburn és
Gill 1986b, Badaeva és mtsai 1996a).
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A pSc119 DNS probat tertametyl-rhodaminnal jel6bé abra). A fluoreszcein-11-dUTP-
vel jeldlt pAsl repetitivAe. tauschilCoss. DNS szekvenciat hordoz6 klonnal tértént FISH
utan a ' genom kromoszémai specifikus jeldést mutattak, amely alapjan az egyes
kromoszomak azonosithatok voltak (5e abra).

ATA2201, TA2202 és TA2203 szamig. cylindricaHost.vonalak FISH vizsgélatai soran
a TA2204 vonalnal mar részletesen meghatarozogpriié eésséd és elhelyezkedés
hibridizacios jeleket figyeltiink meg.

A klasszikusnak szamito citol6giai modszerek (Ggég, N-savozas stb.) mellett pontosabb
meghatarozast tesz letie¢ a kiilonbo& molekularis citogenetikai modszerek (GISH, FISH)
alkalmazasa az egyes fajok genomdsszetételénegalazdra. A kromoszoma savozasi
technikak felhasznalasa tovadbbra is szikséges.erhismpjainkban még nem all
rendelkezésiinkre elegehdszami genetikai marker a blza rokonséagi korébeltsor
kiilénbo® fajok molekuléris vizsgalataihoz (Lapitan és mtkg®7).

C-savozassal meghataroztak/e cylindricaHost C és O genomjanak kromoszéma
mintézatat (Linc és mtsai 1999). A két siiglenom , a\e. tauschiCoss. (D genom) és az
Ae. caudatd.. (C genom) kromoszomai C-savozassal nagy hasaglii mutattak a&e.
cylindrica Host kromoszdmékon megfigyelt sdvozassal (Frisbratéai 1992b). A diploid
fajok esetében azonban sokkal nagyobb aranyd pdiamust tapasztaltak C-savozassal a
tetraploid fajhoz viszonyitva. Nagy hasonlésaggyditek meg a\e. tauschiiCoss. D-
genom kromoszémai és Ae. cylindricaHost. ' genomjanak kromoszémai kozétt a D-
genom specifikus pAs1 probéaval tortént FISH-t kéeat(Rayburn és Gill 1986b, Badaeva
és mtsai 1996a).
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5. &bra.FISH a TA2204 vonal metafazisband&romoszomain. 5a faziskontraszt felvétel,
5b pTa71 (ires nyil 1 iires nyilhegy 58; telt nyilhegy 50), 5¢c pTa794 (nyil 16), 5d
pScl119, 5e pAsl DNS probakkal tortént hibridizAoidtatja az egyes kromoszémakon.

Az Ae. caudatal. kilonbd® kromoszémaira éBllitott szubsztiticidés sorozatokat
hasznaltak a buzaval homeolég kromoszémak és keimmascsoportok elemzéséhez. Az A
(1D), C (5D) (Friebe és mtsai 1992b) és a B (2D)dd 1996) szubsztiticidés vonalak
vizsgalata alapjan megallapitottak, hogyaz caudatd.. A, C és B kromoszomai a bluza 1,
5 és 2 kromoszoma csoportjaival homeolégok. IzeeiiBchmidt és mtsai 1993) és RFLP
(Schubert és mtsai 1998) vizsgalatokat kéeeta tovabbi D, E, F és Se. caudatd..
kromoszomakra egynél tobb bluza kromoszéma csoporttiattak ki homeoldgiat. Ezen
kromoszomak DNS dsszetétele az evollcio soraméen nagy mértékben atrendeptt.

Az Ae. caudatd.. C-genomja mellet a&e. umbellulatZhuk. U- és aZe. uniaristataVis.
N-genomja is molekularis szihttrendeédést mutat a tobbi diploid vadbuza faj
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szimmetrikus kariotipusihoz viszonyitva (Badaeva&ssi 1996a,b).

Chennaveeraiah 1960-ban minddssze egy szatelim®kzoOmapart talalt &. cylindrica
Host. kromoszémai kdzott, mig Pathak mar korabli®&4Q) két NOR régiét tartalmazo
kromoszoma pér jelenlétdrszamolt be. A vita végill is a nyolcvanas évekdéh el
(Cermeno és mtsai 1984): Ae. cylindri@ Host. két €-genom eredét aktiv NOR régio6t
hordoz6 kromoszémaval rendelkezik f1€s 5¢ ), valamint a [5 genombél szarmaz6 5
kromoszomaval, amely NOR régi6ja altalaban inaktiv.

A pTa7l DNS prébaval (18S-5.8S-25S rDNS) torténSHFl analizist koveéen
megallapithatd, hogy a két §énlokusz aZe. cylindricaHost. 1€ és 505 kromoszémak
révid karjan, mig egy kisebb 16kusz az 9@€omoszéma rovid karjan talalhat6. Ae.
cylindrica Host. két diploid donor fajanak elemzése soranfigggjték, hogy azAe.
caudata L. két par szatellites kromoszémat hordoz, amelyetlC és C=5C-ként
azonositottak. AAe. tauschiiCoss. ezzel szemben egy szatellites kromoszomal pax
5D-vel rendelkezik (Chennaveeraiah 1960, Cermemaigai 1984, Friebe és mtsai 1992b).
A diploid fajok FISH vizsgélata soran kétfDNS (18S-5.8S-25S) l6kuszt figyeltek meg az
Ae. caudatd.. 1C és 5C kromoszémak rovid karjan, mig mindésgyetlen hibridizaciés
jelet hataroztak meg ake. tauschiiCoss. 5D kromoszémajanak révid karjan (Badaeva
1996b). AzAe. tauschiCoss. egyes elt@szarmazasu vonalainak vizsgalata soran tovabbi
polimorfikus 18S-5.8S-25S rDNS l6kuszt azonositotia7D kromoszoma révid karjan
(Badaeva és mtsai 1996b), amelyet kisérletinkbeAeazcylindricaHost. kildnboé
szarmazési heliyvonalainak vizsgalata soran nem mutattunk ki & ktlBmoszéman.

Az Ae. cylindricaHost. Ag-NOR séavozasaval megéllapitottak, hoggj &dt aktiv (1€ és
5C°) és egy inaktiv (56) sejtmagvacska tikodését szabalyozé régiét (NOR) hordozé
kromoszoma parral rendelkezik (Cermeno és mtsa)l98z altalunk végzett FISH
vizsgélatok eredményei azt sugalljak, hogy a sejtraeska aktiv iikddésének hianya a
NOR régiéban a 18S-5.8S-25S rDNS gének alacsorkfgha szamaval is magyarazhato. A
Triticum turgidumL. ésT. timopheeviZhuk. A/A' genomjanak vizsgéalata soran hasonlé
eredményeket figyeltek meg: a 18S-5.8S-25S rDNBdpén a gének kdpia szadma csokkent
(Jiang és Gill 1994).

A pTa794 5S rDNS lékuszt tartalmazé DNS probavaéti FISH utdn megallapithaté volt,
hogy azAe. cylindricaHost. € és ¥ genomjanak két-két kromoszéma parjan 6sszesen
négy 5S rDNS génldkuszt hordoz. Eredményeinkhearti@snedfigyelés sziletett a két
diploid donor faj pTa794 DNS préobaval végzett FN8kbgalata soran: #e. caudatd.. és
Ae. tauschilCoss. 1-es és 5-0s homeolog kromoszéma csopdtkiétomoszoma parjanak
rovid karjan helyezkednek el az 5S rDNS génlokugBadaeva és mtsai 1996b).
Genomikusn situ hibridizacioval a vizsgalt 6he. cylindricaHost. vonal kézil haromnal
intergenomikus transzlokaciot azonositottunk. Afiggglt transzlokaciok mindegyikénél a
transzlokacios téréspont a kromoszomak disztatigndnelyezkedett el. C-savozassal - az
intergenomikus kicserétiésben részt vett kromoszoéma szakaszok hasonlédésst
kdvetkeztében - nem sikerult kimutatnunk ezekebaloszéma atrendédéseket (Linc és
mtsai 1999).

Jellen és mtsai (1994) GISH-el t6bb intergenomikusnde#dést mutatott ki aAvena
nemzetség egyes fajainak eftgenombol szarmazé kromoszémain, amelyek C-sévalzass
is azonosithatdk voltak.

A TA2202 szam(Ae. cylindricaHost.vonal C-savozésa utan az Skhomoszéma révid
karjan szerkezeti atrendig®st mutattunk ki. GISH-el nem volt megfigyelheigyanez a
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véltozéas az 5Bkromoszéma révid karjan. Ebbarra kdvetkeztethettiink, hogy a kérdéses
kromoszéma szakasz atrendeése intragenomikus jellég volt, a 0¥ genom
kromoszomajan beldl tértént.

A diploid Aegilopsfajok elté szarmazasi vonalainak C-savozasa soran kevés szami
transzlokaciot figyeltek meg (Friebe és Gill 19%Gjebe és mtsai 1992b, 1996). A
kromoszomak morfolégiaja és savozas utani mintédafgan arra kdvetkeztettek, hogy a
transzlokaciok kialakulasa a sejtosztodas meionetafazisaban tértént. Az univalens
kromoszomak centromérai kdzoétt un. hidak alakukiggmelyek aztan az osztodas soran a
két centroméra kozott barhol eltérhetnek Az tauschiCoss. tizenhat kildnbézonalat
vizsgéltak C-savozassal és két vonalnél taldltékzlgromoszoma kart érrtranszlokéaciot
(Friebe és Gill 1996). A&e. caudatd.. tizenkilenc elté$ szarmazéasi eredetonalanak C-
savozésa soran azonban semmilyen kromoszéma &éeléde nem sikeriilt kimutatni
(Friebe és mtsai 1992b).

Gametocid kromoszémakat azonositottaReazcylindricaHost. ¢, azAe. caudata.. C és
azAe. triuncialisL. C'genomjanak kromoszomai kézoétt (Endo 1990). Isrhedy ezek a
kromoszomak elillegesen adddnak at az utddokba és nagy mértéklzedjhrulnak az
egyes kromoszéma atrendeesek kialakulasdéhoz az osztédas soran. A gametocid
kromoszomak a&e. cylindricaHost.esetébem 2-es kromoszoma csoporthoz, mig\az
caudatal. és azAe. triuncialisL. fajokndl a 3-as kromoszoma csoporthoz tartoZEakio
1996). Megéllapithatjuk, hogy az altalunkfez cylindricaHost. eltéb foldrajzi szarmazasu
vonalainal azonositott, két genom kdz6tti kromosadimended&dések a Ge gén aktivitas
kdvetkeztében alakulhattak ki.

4.2. Génatvitel fajhibridizacioval

4.2.1. Uj baza-arpa diszomas addicios vonalak kimatasa és azonositasészi buza
genomban

Kisérletiinkben két Wjszi buza genomban Iétrehozott blza-arpa diszontfisias vonalat
azonositottunk Giemsa C-savozassal. Az addiciéalakrkromoszéma szamat Feulgen
festéssel ellairiztiik meiozis I. metafazisdban és mitézisban (Béia).
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8. abra. A 2H és 6H diszémas addiciés vonalak kromoszémaléses meiozis |.
metafazisaban (a), illetve mitdzisban (b).

Az egy pér arpa kromoszoma genomikusitu hibridizacié utan jol elkildnithétvolt (9.
abra).

10um

9. dbra.2H disz6mas addiciés vonal kromoszémai GISH-t kiretAz arpa kromoszémak
vildgosabb szinézést mutatnak (kontrasztfestés DAPI).

Az egyes kromoszémak mintazatanak 6ésszehasordigalatahoz arpa C-savos kariotipust
készitettiink (10. abra). Az altalunk készitett BstArpa fajta kariotipuson az egyes
kromoszémak savozasa hasonlé a mar ismert, kordkdsmitett arpa C-savozas utani
kariotipusokhoz (Kakeda és mtsai 1991, Linde-Ladt9P).
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10. abra.Betzes arpa fajta kariotipusa Giemsa C-savozas utan

A Betzes arpa fajta hét kromoszoma parja specifiknmtazatuk alapjan jol
megkulénboztethéta blza kromoszoémaktdl C-savozast kéeat Az egyes kromoszdémak
centroméras, centromérahoz kdzeli és szamos istélistsavot hordoznak. A vizsgalt két
Uj blza-arpa diszomas addicios vonal egyes kromadiz@ Gill és mtsai (1991) blza,
illetve a Kakeda és mtsai (1991) arpa, valamintagtsarpa kariotipusok alapjan
azonositottuk.

A (Triticum aestivuni. cv. Chinese Spring Hordeum vulgaré.. cv. Betzes]. Aestivum
L. cv. Asakaze komuix® kombinaciobél szarmazé disz6méas addiciés vonaléegs
kromoszdéma parjat 2H-ként hataroztuk meg Giemsavozast kovéen. A 2H arpa
kromoszéma nem tartalmaz centroméras savokat, iirk@kjan egy-egy centromérahoz
kozeli, illetve egy-egy intersticialis savot figyi@hk meg. A hosszu karon disztalis helyizet
savot, illetve a rovid karon halvany terminalis gidvataroztunk meg (11. abra).
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11. abra.2H diszo6mas addicids vonal kromoszomai Giemsa OGzséwtan. A nyilak a 2H
arpa kromoszomakat jeldlik.

Az éaltalunk megfigyelt kromoszéma mintazat polinmrfust mutat a mar korabban C-
savozassal meghatarozott 2H arpa kromoszéma miiokézalinde-Larsen (1981) a Betzes
fajta egyedei kozott eltérést mutatot ki a 2HL lxdder disztalis savjan, egyes egyedeknél a
sav ebsebb fesidést mutatott. Linde-Larsen (1992) a Bonus arga fgriotipusanal nem
figyelt meg termindlis savot a 2HS kromoszoma rdkadjan. Négy arpa fajta kdzotti
polimorfikus eltéréseket vizsgéaltak N- és C-saveabKakeda és mtsai (1991). A 2H arpa
kromoszoma révid karjan C-savozéassal termindlig,Magavozast kdvéen szubterminalis
savot figyeltek meg a Betzes fajtdnal. Centromélifalyezkeddssavot egyik festéssel sem
mutattak ki a vizsgalt fajtdknal a 2H arpa kromasaa.

A (T. aestivuni. cv. CSx H. vulgareL. cv. Betzes]. aestivuni. cv. Mvoknr? Senecay?
kombinacidbol edallitott diszomés addicios vonalnél C-savozassghthepitottuk, hogy a
névények a 42 biza kromoszoma mellett a 6H arpadsadéma part hordoztak. A 6H arpa
kromoszoman hatarozott centroméras és a NOR régiihalyezked savokat figyeltiink
meg C-savozast koviEn. Halvanyabban fe&t6 savokat mindkét kar centromérahoz kozel

e

karjan is terminalis savot azonositottunk (12. abra
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12. abra. A 6H diszémas addiciés vonal kromoszémai Giemsavdzast kovéen. A
nyilak a 6H arpa kromoszémakat mutatjak.

Az irodalmi adatokkal Osszevetve megallapithatjllogy az egyes fajtak kozott
polimorfizmus figyelhet meg. Linde-Larsen (1992) a 6H &arpa kromoszomavOzstsa
soran nem azonositott teloméras savot a rovid keéBonus fajta vizsgalatanal.
Eredményeinkhez hasonl6 medfigyelést tettek Kaksdatsai (1991) Shin Ebisu és Betzes
arpa fajtak kromoszéma vizsgalatat kidest. Két masik fajta elemzése sordn nem mutattak
ki teloméras savokat a 6H arpa kromoszoma hossgivigskarjan C-savozassal.

Singh és Tsuchiya (1982a) arrél szamoltak be lds#iki soran, hogy N- és C-savozast
kdvethen a kromoszoma mintazatok kozotti kildonbségek gyes arpa fajtaknal az
alkalmazott technikak, illetve a vizsgélt mitotikédzisok eltérésetd adédnak. Nem
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allapitottak meg heterokromatikus polimorfizmustéapa kromoszoémaknal. Kakeda és
mtsai (1991) vizsgalataik soran eli@reparatumkészitési és festési technikékat allzdrka
kiilénbdd sejtosztddasi fazisban Earpa kromoszéméak savozasahoz. Igazolték, hogy a
kromoszoma mintazatok eltérései a heterokromagklisnorfizmus kovetkezményei az
egyes arpa fajtaknal.

Arpa fajtak kariotipusai kozotti polimorfizmust thlszers megfigyelt N- és C-savozassal.
Islam (1980) és Linde-Larsen (1981) a két sdvanasiszert 6sszehasonlitva N-savozassal
nem figyeltek meg centroméras savokat egyes agradszoma karokon. Kakeda és mtsai
(1991) eredményei szerint C-savozast kéertis hiAnyoztak a centroméras savok a 2HL
kromoszoma karokrol, amelyet vizsgalataink soramsmiegfigyeltiink.

Burkholder (1988) kisérletei alapjan megéallapitottagy a C-savozasi technika egy
folyamata szelektiven hat az arpa kromoszémak dgySsszakaszaira és fehérjéire, igy C-
savozéassal heterokromatikusan nemstlskromoszéma részek alakulnak ki. Gill (1987)
meghatarozasa alapjan C-savozassal minden tiptetok®matin vizsgalhatd, mig N-
savozassal specifikus, polypirimidin szekvencidlatiozé heterokromatin mutathaté ki a
kromoszomakon. Mas szék vizsgalata alapjan N-savozassal egy specifikus
phosphoprotein feétlik az egyes kromoszéméakon (Buys és Osinga 1982).

A kilénbd® kromoszoma savozasi technikak a leggyorsabb éséighiméd modszerek
addicios vonalak azonositasara. Az idegen fajokkalmazé kromoszomak specifikus
fesbdésuk alapjan jol megkulonboztetbler buza genomjaban.

4.2.2. Blza-arpa transzlokaciok kimutatdsa és azostidsa egymast koveét N-
savozassal és GISH-el

A kordbban Martonvasaronddllitott bluzaarpa hibrid buzaval visszakeresztezett utddai
kozott kimutatott 6t kilonbdztranszlokacioé azonositasat kiséreltiik meg egykdasts N-
savozassal és GISH-el.

Az egyik genomikus atrendédés (I.tipus, 13. dbra) egy metacentrikus blza &szdmat
érintett: a kromoszdma rovid karjanak kb. a fele @50) élénk fegidést mutatott ain situ
hibridizaciot kdveben, tehat az arpa genombdl szarmazott. A masikztakacié az egyik
szatellites arpa kromoszdéma (5H vagy 6H) hosszakaelyezkedett el (l1. tipus, 14. abra).
A transzlokaciés téréspontot az arpa kromoszémaziokarjan figyeltik meg, a kar
disztalis végének 20%-a bliza genom efriedelt (FL 0.20). A szatellites arpa kromoszémat
érintd transzlokaciot hordoz6 névények elpusztultak.
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13. abra. Bliza-arpa transzlokacié (I. tipus) kimutatasa GEBHAz arpa genom
fluorogreennel jeldlt, a buza kromoszémak propidjodiddal kontrasztfestettek.

14. abra. Buza-arpa transzlokacio (szatellites kromoszématjpgls, a masik nyil az I.
tipusu transzlokéaciot jelzi). Az arpa DNS fluorognel jel6lt (kontrasztfestés propidium
jodid).
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Két ndvény utddai kdzott centrikus fliziot mutattlmlkamelyben a kromoszoma révid karja
az arpa, mig hosszu karja a biza genombdl szarm@#et 15. abra). A Robertsoni-
transzlokaciot hordozé névények életképesek édisek voltak.
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15. abra.Buza-arpa transzlokacio (CF) kimutatasa egymastid-savozas (a) és GISH-t
(b) kbveten. A nyilak a centromérakat, illetve az arpa DN&4lik.

A lll. tipusu transzlokacié egy szatellites arparknszomabol szarmazott (16a abra). A
transzlokacios toréspont a hosszi karon helyezkeldatkar mintegy 50%-a szarmazott az
arpa genombdl. A rovid kar buza genom erédelt, a kar nagy része azonban letort. A
harom ndvény kdzul kettbizonyult fertilisnek.

A V. tipusu atrendeiés egy metacentrikus bldza kromoszémat érintetinazlokacios
toréspontot a kromoszoma rovid karjan figyeltik nieg 0.80). A kar disztalis végének
mintegy 20%-a szarmazott az arpa genombdl, a krodmos szakasz a hibridizaciot
kdveten élénk fedidést mutatott (16b &bra).
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16. abra. Szatellites transzlokacio (a, lll. tipus) kimut@&d&ISH-el. Az arpa DNS
fluorogreennel jeldlt, a buza kromoszémak propidjodiddal (PI) kontrasztfestettek. A IV.
tipusU blza-arpa transzlokaciot hordozé kromoszéthamz arpa DNS fluorogreennel
jelélt, a buza kromoszdma piros fédést mutat (kontrasztfestés Pl).

Az 6t eltér tipusu transzlokaciot hordozé névények mindegyékévizsgalt sejtek tovabbi
telocentrikus, illetve teljes arpa kromoszémakdartalmaztak.

Az egyes transzlokacidkat hordozé névények kromwgaicegymast kovétN-savozassal,
majd genomikugn situ hibridizacioval vizsgaltuk és elemeztik. Az 1,1ll,és V. tipusu
transzlokacidk tanulmanyozasanal a két genom amddtt kromoszdmait- jellegzetes N-
savok hianyaban- nem sikeriilt azonositani. A Rabert transzlokaciét hordoz6 névények
N- sdvozasa soran kromoszOma- és fajspecifikusaat figyeltiink meg a transzlokaciot
hordozé kromoszéman. A kromoszdéma révid karja @roeméranal es heterokromatikus
festbdést mutatott. A hosszu karon centroméranal éssirtilis helyzetben azonositottunk
savokat a festést koven. Az egyes savok mintazata és specifikus elhledgissiik alapjan
meghataroztuk, hogy a transzlokaciot hordozé kradws kialakitasaban a 2BL blza
kromoszdéma hosszu és a 4HS arpa kromoszoma ronal dett részt. Eredményeinket a
késsbbiek soran Giemsa C-savozassal is igazoltuk ({dra)a
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17. abra. A CF-t hordozé ndvény kromoszOmai Giemsa C-savagas. A nyilak a
4HS2BL transzlokaciés kromoszémakat jeldlik.

Blza-arpa transzlokaciok kialakulasahoz sziikségekétagenom kromoszomainak
parosodasa, ameliiraz irodalomban kevés adat all rendelkezésiinkrelr{d-Lang és
mtsai 2000). Az 5BL buza kromoszdéman elhelye#keld1gén niikodését kiiktatva Islam
és Shepherd (1988) 4.5%-o0s parosodast figyeltek amegarpa 2HS telocentrikus
kromoszomaja és a homeoldg buza kromoszémak k&@iti#toszomés buza-arpa addicios
vonalak buzaval tortérkeresztezésekor rekombinansok kialakulasat tagtiel .4%-ban
6HL és 1.1%-ban 3HL arpa kromoszomakra (Islam @pBérd 1992). A rekombinansokat
biokémiai markerek segitségével izolaltak az agrak ebforduld izoenzim jelenlétének
vizsgalataval.

A blza és az arpa genomok kozotfelduld strukturdlis atrendédések azonban nem
minden esetben mutathaték ki kilonbdazoenzimek tesztelésével a kérdéses
kromoszomakon. Genomikus situ hibridizaciéval olyan révid, idegen fajbdl szarmaz
DNS szakaszok is megfigyellé&ta bliza genomjaban, amelyek nem hordoznak izoenzim
I6kuszokat vagy jellegzetes és a kromoszoméak azidisésa alkalmas N-, illetve C-savokat
(Jiang és Gill 1994). A kisérletinkben vizsgalt Il, és IlIl. tipust buza-arpa
transzlokacioknal az arpa genombdl szarmaz6 DNEaszak nem mutattak jellegzetes
mintdzatot N-savozéas utan.

Irodalmi adatokbdl j6l ismert, hogy szbvettenyés#s ionizal6 sugarzas hataséara a kezelt
novények utddaindl nagy szambaréfeldulhatnak kromoszéma torések (Larkin és
Scowcroft 1981, Friebe és mtsai 1996).

Faj- és nemzetséghibridek szdvettenyészetben tom@eneracioja utan az utddok k6zott
intergenomikus transzlokacidk kialakulasat figykeltéeg (Lapitan és mtsai 1984, Jiang és
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mtsai 1994b)Triticum aestivunl. ésT. durumDesf -DasypyrunvillosumL. amfiploid
kodzotti hibridek szovettenyészetben regeneraltait@d nagy szamu baza- villosumL.
transzlokaciokat mutattak ki genomikuis situ hibridizaciéval (Li és mtsai 1999).
Thynopyrum intermediuab6l szarmazé kromoszéma szegmentumokat épitdttekidza
genomjaba sejtkultira alkalmazésaval és igy szaelasmbinans vonalat allitottakéel
(Banks és mtsai 1995). Eredményeink megegyeznekodalmi adatokkal, mivel a
medfigyelt 6t eltéf tipusd blza-arpa transzlokacié kialalulasa valtdited a
szovettenyésztés kdvetkezménye.

Megéllapithatd, hogy a szdvettenyésztés az iongdd@rzashoz hasonléan véletlenézer
kromoszoma téréseket okoz, amely nem kompenzalédipranszlokaciok kialalulasahoz
vezet. Kisérletiinkben 4HEBL centrikus fuziét sikerilt azonositanunk, a tdalalunk
vizsgalt blza-arpa transzlokaciorél még nem tudjogy kompenzalé tipustak-e vagy sem.
Koba és mtsai (1997) az 5BL buza kromoszéma hogsza-7HS arpa kromoszéma rovid
karja koz6tti nem kompenzalé tipusu centrikus flia@onositottak C-savozassal.

A bulza-arpa transzlokacidés vonalak hatékonyan é$elm@hatok az arpa genom
térképezéséhez, mivel az arpa kromoszéma szakadrma genomjaban helyezkednek el
(Endo és mtsai 1998).

4.2.3. 1BL/1RS buza-rozs transzlokaciot tartalmazémartonvasari biza fajtak
vizsgalata GISH-el

Tizenot eltéd suBipari mindségi adatokkal rendelké&émartonvasari nemesitéisiiza fajtat
vizsgéaltunk genomikuis situ hibridizacioval (GISH) azzal a céllal, hogy megpltsuk van-

e kiulénbség az egyes fajtdk esetében az 1BL/1R& oz transzlokacio méretében. Az
altalunk tesztelt tizenét martonvasari biza gemstimindegyikének 3-5 névényében,
egyenként 6-12 sejtjében vizsgaltuk az 1BL/1RS srhrkacio jelenlétét, illetve a
kromoszdéma karok hosszat és egymashoz viszongttoti/at.

Ismert, hogy a rozsbdl szarmazo6 génkomplexum bizenyértékben kedvétten hatassal
van a liszt silipari minéségére (Bedl és mtsai 1993). Azt feltételeztiik, hogy a jobb
minéségi tulajdonsagokkal rendelkemartonvasari biza fajtdkban a korabban beépidt roz
kromoszoma kar egy szakaszasgcalint hordozé DNS szakasz) eliminalédott.

Idegen DNS szegmentumok kimutatasara legalkalmaseiuszerek az RFLP, GISH és
FISH. Az RFLP magas koltsége miatt a ndvénynerileéit a névénygenetikusok leginkabb
az in situ hibridizaciés technikékat részesitik 6eyben idegen eredet DNS
tanulmanyozaséra a blza genomjaban (Jouve ésIagad).

Portokokbol készitett preparatumokon, 6tven pallgyasejtben (PMCs) tanulmanyoztuk az
1BL/1RS buza-rozs transzlokaciét hordoz6 kromoszéma buza kromoszémak kozotti
parosodast.

A blza kromoszomak hagyoméanyos korilmények koZbthyari bivalens konfiguracids
format alkotva parosodnak egymassal meiozis |. f@eisaban. Néha medgfigyelldatyilt
bivalens kromoszémak kialakulasa is.
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18. abra. Az 1BL/1RS transzlokacié kimutatasa meiozis |. rfé&tsaban. A rozs DNS
elhelyezkedését nyilak jelzik, a buza kromoszomaARDval kontraszfestettek (b,d abra).

Az altalunk vizsgalt sejtek 78%-aban az 1RS ropsraszoma kar zart gyfit alkotott a
buza kromoszoméval (18a,b &bra), mig 22%-ban a#ottosk nyilt bivalens
kromoszomakat, amelyek a rozs kart tartalmaztak,(Ll8bra). Az dtven sejt kozil 1-nél
trivalens kromoszéma konfiguracioét figyeltiink magiely az 1RS rozs kart is hordozta.
Zeller (1973) keresztezéseket végzett az 1BL/1&Snlokaciot heterozigdta és homozigota
formaban hordozé valamint euploid biza vonalak kb2 transzlokaciot heterozigéta
formaban hordoz6 vonal és a bldza kromoszémak oszéd@dl a meiozis . metafazisaban
heteromorf bivalens kromoszoma parok alaluktak 20 ayfirii bivalens kromoszéma péar
mellett. A homozigéta transzlokéaciés vonal euploidaval visszaekeresztezve 2Tirdy
bivalenst alkotott a sejtosztodas soran. 1BL/1RSsizlokaciét hordozé vonalat keresztezett
D.Nagy és Molnar-Lang (2000Yyiticale-val, akik a PMCs-ek vizsgalata soran trivalenseket
és quadrivalenseket is azonositottak, amelyeki@atzdak az 1RS rozs kromoszoma kart.
Az &ltalunk megfigyelt kromoszoma parosodasi adsdbkagyobb szoras figyelldaneg,
ami a fajtak eltér genetikai hatterének eltérégéndodhat.

Az o0szt6d6 gyokércsicsokbdl készitett preparatumokégzett genomikusn situ
hibridizacio (GISH) utan megallapitottuk, hogy aBLI1RS bulza-rozs transzlokacio
hasonlé mérétvolt az altalunk vizsgélt fajtak mindegyikénéINOR régio és igy a szatellit
is jol megfigyelhet és elkiilonithéivolt az 1RS rozs kromoszéma karon. A transzlolk&cio
toréspontot minden esetben a centoméranal figyetii (19. abra). A transzlokaciéban
szerepb 1RS rozs karon beliil torténhetett genetikai aeabdts, amely GISH-el nem
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mutathat6 ki. Eredményeink az irodalmi adatokkaztangban allnak, szamos s#erz
kiilénb6® blza vonalakn situ hibridizacios (ISH) vizsgalata alapjan hasonl6 figgglést
tett.

Mv-1485 Fatima Mv17 Mv23

19. abra. Az 1BL/1RS kromosz6ma GISH utan kiloénBdrartonvasari genotipusokban. A
nyilak a centromérat és a NOR régiét jelzik.

Hat kilénbds, 1BL/1RS blza-rozs transzlokaciot hordoz6 buzaogpast vizsgéltak
Heslop-Harrison és mtsai (1990) GISH-el. Megfigdklthogy a beépiilt rozs kromoszéma
kar mérete hasonl6 volt az egyes fajtakndl. Lagisamtsai (1986) elt€genotipusok GISH
elemzésénél megallapitottak, hogy az egyes fafgdbertsoni transzlokacio teljes 1RS rozs
kromoszoma karjat hordoztak.

Merker (1982) megallapitasa szerint az 1RS rozsnkezoma kar szatellite vagy a
masodlagos béfédés nem figyelhét meg a buza genomban. A normal (1BL/1RS
transzlokacio nélkili) buza genotipusok négy shtgekromoszémaval rendelkeznek (1B
és 6B). Szamos szérmegfigyelte és a szatellittel rendelkdzomoszéméak szama alapjan
hatarozta meg a transzlokacio jelenlétét kulotbbaza genotipusokban (Zeller 1973,
Merker 1982, Berzonsky és mtsai 1991). Az altaltapkasztaltak eltérnek az irodalmi
adatoktdl, mivel kisérletiinkben az 1RS rozs kroraosz kar masodlagos liefdése
minden vizsgalt fajtanal megfigyelléetolt, ami nagy valoszirséggel az eltérgenetikai
hattér kbvetkezménye lehet.

Az 1BL/1RS buza-rozs transzlokaciot hordozé buzgaKafehérje vizsgalatai soran
megallapitottak, hogy a liszt $ipari mindségére az 1RS rozs kromoszoma rovid karjan
lokalizaltw-secalin hat a legkedvéttenebbl (Dhaliwal és MacRitchie 1990). Ehhezljaru
azw- ésy gliadinok, illetve a kismolekula-sulyu guleteniérgalegységek hianya, amelyek
az 1BS blza rovid karon lokalizaltak (Lookhart éssan 1991). A fent emlitett
génszekvenciak rozs karon torépontos elhelyezkedésének ismeretébéalighatok
olyan buza vonalak, amelyekuasecalin kédoloé szekvencidjat nem hordozzak (Méket
Feldman 1993). Ezen medfigyelések figyelembevéttlémegallapithatd, hogy a
transzlokacion belili esetleges DNS szekvenciakbdént atrendeidések részletes
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tanulmanyozasahoz szilkséges a buza genomba bedgEdt DNS mennyiségi
meghatarozasa. Sajat és irodalmi adatok alapjanelnatd, hogy a GISH - amellett, hogy a
legalkalmasabb molekularis citogenetikai médszes BBNS kimutatasara a buza genomban
- nem szolgaltat pontos informacioét a transzlokatbdozs karon beliil tértént esetleges
molekuléris szint valtozasokrol.

Fluoreszcensn situ hibridizacié modszerét (FISH) alkalmaztak Jiangrdsai (1994a)
észak-amerikai blza genotipusok vizsgalatahoz adz/1RS blza-rozs transzlokacio
kimutatasara. Megfigyelték, hogy a fajtak a teljBS$ rozs kromoszdma kart tartalmaztak. A
transzlokacio jelenlétét tanulmanyoztdk Mujeeb-K&s mtsai (1996) durum buza
genotipusok visszakeresztezett utddai kozott. Megjébttak, hogy az 1RS rozs
kromoszoma kar strukturalis atrenddés nélkiil adodott at a vizsgalt utddok genomjéba.
Kulénb6zy DNS prébak ugyanazon kromoszéméhoz tdrtdnibridizacidjaval FISH
technikaval vizsgalhaté a kromoszéma karok DN&axdénak atrendérdése. PChn situ
alkalmazaséaval (PCR-ISH) leliség nyilt low-copy DNS szekvencidk kimutatasara az
egyes kromoszémakon (Gosden 1997).

Wang és mtsai (1998) munkajukban biokémiai, mokeksilés citogenetikai moédszerek
és elhelyezkedését. Megallapitottak, hogy az 1RS keomoszdma hosszi karjanak egy
szegmentuma disztdlisan transzlokalodott a buzadsaémahoz. Rozs-specifikus probaval
mutatték ki a rozs kromatint a buza genomban éskuldris probak segitségével hataroztak
meg az interkalaris transzlokacié méretét.

A fentiek alapjan megallapithatd, hogy genomikossitu hibridizaciés vizsgalatok
segitségével nem adhat6 pontos magyarazat azéllkmzett tizenot 1BL/1RS buza-rozs
transzlokaciot hordoz6 genotipus kozottbgimri mindségi érték kilonbségekre. A vélasz
igy az irodalmi adatok kdzott, illetve az egyesdiajeltéts genetikai hatterében keresénd
Kulénboz subipari paramétereket vizsgaltak a transzlokacidiilsta 6rokit és a rozs kart
nem tartalmazo fajtaknal (Johnson és mtsai 1998gaUlapitottak, hogy a lisztnieéget
negativan befolyasold, kordbban az 1BL/1RS trakszio jelenlétének tulajdonitott
hatasok egy része a transzlokaciot hordozo fagiaktikai hatterének kdszonbiebartin és
Carrillo (1999) kisérleteikben medfigyelték, hogteaztelt fajtak mifiségi tulajdonséagai
flggtek a genetikai hattéit

A keresztezési programokban szeéepénotipusok milyensége nagy hatéssal lehet az U,
blza-rozs transzlokaciét hordozé fajtakoégieri paramétereire. A valtozatos és széles
genetikai hattér, egzotikus szarmazasu vonalak$elmlasa a keresztezési programokban
hozzajarul Gj, produktiv, rezisztens és jo ésidgi tulajdonsagokkal rendelkefajtak
eléallitasahoz (Lang és B&éd 994).
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4.3. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. A bulza rokonsagi koérébe tartoz6 fajok kdzil molékisl citogenetikai médszerekkel
elemeztik aAegilops cylindricaHost. tetraploid vadbiza faj genomszebtdesét. Az
eltérs szarmazasi helyAe. cylindricaHost. genotipusok vizsgalata soran haroméeltér
tipusu intergenomikus transzlokaciét azonositottunk

2. Az Ae. cylindricaHost. faj kromoszémain térképeztik a pSc119, dpApTa7l ésa
pTa794 DNS kl6nokat.

3. A Martonvasaron a#szi biuza genomjabanddllitott blza-arpa diszémas addicios
vonalakban C-savozassal azonositottuk a 2H, vata®i arpa kromoszémakat.

4. A bulza-arpa hibridelkld Martonvasaron éHhllitott 6t kilonbdsd bulza-arpa
transzlokacié koziil a centrikus fuzidban azonosikoa bliza és az arpa kromoszéma
karokat egymast kovét N-sdvozassal és genomikua situ hibridizacioval.
Megallapitottuk, hogy a CF a 2B buza kromoszémashinkarja és a 4H arpa
kromoszdma rdvid karja kdzott jott |étre.

5. Meghataroztuk tizendt Martonvasaron nemesitett fajtaaaltal hordozott 1BL/1RS
bldza-rozs transzlokacié méretét genomikusitu hibridizacioval. Megallapitottuk,
hogy a transzlokacio stabil és a teljes 1RS rorsriemtalalhatd az altalunk vizsgalt
fajtdk genomjaban.
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5. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

1. Ot eltét szarmazasi hely Aegilops cylindricaHost. vonal genomikusn situ
hibridizacioval végzett vizsgalata soran harom Wdantergenomikus transzlokaciot
azonositottunk. A harom transzlokacié kilonbdzomoszémakat érintett az egyes
vonalak genomjaban. Kialakulasuk valosikéy az eltés foldrajzi kdrilményeknek,
valamint a kilénb&z mikroklimatikus viszonyoknak kdszonbietA tetraploid és a
hexaploid Aegilops fajok genomszervéziésének tovabbi részletes molekuléaris
citogenetikai vizsgalata feltétlenil indokolt, miveevadbiiza fajok a buzanemesités
szamara jelelis géntartalékot képeznek. Felhasznélasuk csalyaz ggnomok alapos
ismeretében lehet igazan hatékony és pontosan mykétwethes.

2. A blza és az arpa genomok sikeres keresztezéshefiség nyilik az arpa egyes
kedve3d tulajdonségainak atépitésére a bliza genomba. idddignalak éallitasaval
kdzvetlenul viheik &t agronémiailag hasznos tulajdonsagokat étl#ngének a
termesztett buza genomjaba. Az addicids vonalakkgbkiek soran alkalmasak
lehetnek célzott transzlokaciokdéllithsara. Az altalunk azonositott Uj diszomas
addiciés vonalak a#szi buza genomban tartalmazzak az arpa kromoszdméka
Tervezziik tovabbi arpa kromoszoma péarokat hordddécas vonalak kivalogatasat,
amelyhez molekuléris citogenetikai médszereketidsnk fel. Vizsgalni kivanjuk a
kdzeljowben az addicionalt &rpa kromoszoméakon lokalizalegéxpresszidjat a buza
genomjaban, valamint hatdsukat a buza egyes mgiéloés agronomiai
tulajdonsagaira.

3. A Martonvaséron éBllitott blza-arpa hibridek szévettenyészetbenmegdt utbdainal
transzlokaciok kialakulasat figyeltiik meg. A kompéld transzlokaciok leh&ié teszik
a blza és az arpa kromoszdmak kozti homeologidniaimyozasat. A kébbiekben a
még altalunk nem azonositott transzlokaciok részletizsgalatat specifikus DNS
markerek felhasznalasaval végezzik. Megkezdtik as#atellit markerek
alkalmazasat, illetve kiilldnbézaz arpa genombdl szarmazo specifikus DNS probak
térképezését a transzlokaciot hordozd kromoszémakbmsgalni kivanjuk a
transzlokalodott arpa kromoszéma szegmentumok &atas blza agrondmiai
tulajdonsagaira. A transzlokaciok az arpa fizikkaképezésében is felhasznalhatok.
Tervezziik tovabbi U transzlokaciol6éllitasat azzal a céllal, hogy az arpa genombdl
hasznos tulajdonsagokat (pl. koraisag) épitsurk béza genomjaba.

4. Az 1BL/1RS buza-rozs transzlokaciot tartalmazoé orarésari bliza fajtak genomikus
in situ hibridizacioval tortént vizsgélata sordn megatiaibik, hogy a fajték
mindegyike hordozza a teljes 1RS rozs kart. A Estfipari minéségi tulajdonsagait
kedveztlenll befolyasol@-secalin allél valdsziieg tovabbra is jelen van az altalunk
vizsgélt genotipusok kromoszoma készletében. Azedgjtak elté siubipari
minésége a genetikai hattér variabilitasa kovetkeztéthakult ki, illetve lehetséges,
hogy az 1RS rozs kromoszéma karon intragenomikendesdés kdvetkezett be.
Molekularis citogenetikai médszerekkel (FISH) fég kromoszéma specifikus DNS
klénok térképezhék a transzlokaciés kromoszéman. Az egyes DNS prépésifikus
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elhelyezkedése alapjan az esetleges kromoszéméh tbent atrendémések is
kimutathatok és pontosan nyomonkdvethket
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6. OSSZEFOGLALAS

A blzatermesztés hazankban meghatarozé {elédgt A Triticeae torzsbe tartozé
novényfajok hatalmas géntartalékot képviselnek, lggke a novénynemesitésben
felhasznalhaték. A termesztett blza rokonsagi leéwétartozé fajok a buazaval jol
keresztezhék, igy a kedved agrondémiai tulajdonsagokért fadsl géneket hordozo6
alapanyagok a novénynemesités szamara fajkeresekdet eballithatok. Kilonboa
molekularis citogenetikai mddszerek alkalmazaseettelt teszi az utédnemzedékek
genomjaban a beépilt kromoszoémak és kromoszémesnégmok kimutatasat és pontos
nyomonkovetését.

A poliploid vadblza fajok genomfelépitésének részalemolekularis citogenetikai
tanulmanyozasa lehiaté teszi, hogy az agrondémiailag hasznos gének,cgéportok
irdnyitottan és hatékonyan épiljenek be a bluzarggita. Meghataroztuk akegilops
cylindrica Host. tetraploid faj genomszendei&sét molekularis citogenetikai médszerek
(GISH, FISH) felhasznalasaval és a faj egyes vizsganalainal intergenomikus
transzlokacidkat figyeltiink meg.

A blza és az arpa két fontos gabonafélénk, améipeklizalasa U lehéségeket teremthet

a névénynemesités szamara. Megéetethnikdk alkalmazasaval a biza és az arpa genom
kis gyakorisaggal keresztezbiet

A szoOvettenyészetben regeneralt hibridek utédan&kt genom kromoszémai kdzott
kialakult transzlokaciok figyelhn8k meg. Az ebdllitott utédok sorozatos
visszakeresztezésével kilonBoarpa kromoszémakat tartalmazé addicidés sorozatok
hozhaték Iétre a blza genomjaban.

A Martonvaséaron éhllitott 6t kilonb6s bluza-arpa transzlokaciot egymast kéviit:
sdvozassal és GISH-el elemeztik. Megallapitottagyta centrikus fuzibban a 2B buza
kromoszdma hosszU, és a 4H arpa kromoszdéma rogalkézott j6tt [étre transzlokacio. A
tobbi transzlokaciéban az arpa kromoszéma szegmektnem hordoztak jellegzetes N-
savokat, ezért azonositdsukhoz tovabbi molekulgeisetikai moédszerek alkalmazasa
szlikséges.

Az 6szi blza genomjaban &lllitott arpa diszOmas addiciés vonalakban az arpa
kromoszdémakat Giemsa C-savozassal azonositottuk6iaH

Magyarorszagon a kéztermesztésbed lizafajtak nagy szazaléka hordozza az 1BL/1RS
baza-rozs transzlokaciét, amely ked¥ezagrondémiai tulajdonsagokért fedsl
génkomplexumot tartalmaz, de rontja a lisz6gigri mindségét. A liszt sidipari minéségi
tulajdonséagait kedvétenil befolyasold génlokusz kiiktatasaval és ahas tulajdonsagok
megtartasaval felmerul a leisége Uj genetikai alapanyagokdlitasanak.

Eltérs sUbipari tulajdonsagokkal rendelk&z martonvasari nemesitésbizafajtak
molekularis citogenetikai vizsgalatai soran megntattuk, hogy az egyes genotipusok a
telijes 1RS rozs kart hordoztak. Az elemzett fajggt mindségbeli eltérései valostileg a
fajtak kilonbds genetikai hatterének kdvetkezményei.
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SUMMARY

Wheat production has a decisive role in Hungarguicalture. Related species of wheat
represent a great reservoire of useful traits¢hatbe exploited for wheat improvement.
Wild wheats can be successfully crossed with bvdasht and the most favourable traits can
be transferred to the wheat genome. The utilizatibdlifferent molecular cytogenetic
methods makes it possible to detect and followatie DNA in a wheat background.
Studies on the genome organization of polyploiddwiheats make the controlled and
efficient transfer of useful agronomical traitsthe wheat genome possible.

The standard karyotype of tetrapldégilops cylindricaHost. has been determined using
molecular cytogenetic techniques (GISH, FISH) amergenomic translocations among the
investigated lines ofe. cylindricahave been detected.

Wheat and barley are both important crops in Hunddybridization between these two
species opens up new possibilities for plant bneedesting different barley varieties with
molecular genetic methods could help to seledbést genotypes for wheat-barley crosses.
Using appropriate techniques, hybridization betwdanwheat and barley genomes is
possible. Plants regenerated from tissue cultuseaaay translocations between wheat and
barley chromosomes. Backcrosses of the progeniebeaxdt-barley hybrids are suitable for
selecting barley disomic addition lines.

Sequential N-banding GISH technique was used tdysadive different wheat-barley
translocations produced in Martonvasar and al2BIS barley-wheat centric fusion was
detected. Due to the lack of specific bands theraotitanslocations need further analysis
using various molecular methods to identify the atfaand barley chromosomes involved in
the translocations.

New 2H and 6H barley disomic addition lines in anter wheat genome have been
successfully identified using Giemsa C-banding tégptne.

A high percentage of the wheat varieties in Hungeayry the 1BL/1RS wheat-rye
translocation. The translocation is responsible useful agronomical traits but has a
negative impact on flour quality. The developmentbeat lines carrying this useful gene
complex but without the negative agronomical treitsld be beneficial for wheat breeding.
Using molecular cytogenetic method it has beerbéisteed that fifteen Martonvasar wheat
varieties with different flour quality parameterargy the whole 1BL/1RS wheat-rye
translocation. The differences between the floali(uparameters probably originate from
the diverse backgrounds of the varieties.
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