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1. Bevezetés

A blzatermesztés hazank migazdasagaban meghatarozo jéisétj, a
blza vetésterllete az elmult évek atlagaban 1,@rhih volt. Az utobbi
évtizedekben a termesztett bulzariffjcum aestivum L.) genetikai
variabilitasa jelertisen cstkkent, a kdztermesztésberg Iévza fajtak
nagy része hasonld genetikai forrasokra vezéthitsza. Ez genetikai
szempontbdl fokozott veszélyeket jelent a korok&abkés egyéb
stresszténydikkel szemben, ezért szikségessé valt a buza
génallomanyanakdvitése.

A termesztett buza rokonsagi koréhez tartozd fagakles genetikai
valtozatossagot képviselnek a legtébb hasznos agran tulajdonsag
tekintetében (betegség-ellenallésag, sé-,ds szarazsages, télallésag,
minéség, stb.). ATriticeae torzsben végzett hagyomanyos faj- és
nemzetségkeresztezések révén hasznos agrononajdionsdgok génjeit
épithetjuk at a rokon fajokbdl a termesztett bleiaognjaba. A kilénbdk
rendszertani besoroldst ndévényfajok és fajtdk meéigi viszonyainak,
genomszerveérlésének részletes feltarasa feltétele az idegerkbil
szarmazé gének hatékony és kontrollalhaté beépi&s#blza genomba.
Az utobbi évtizedekben szamos eredmény szlleteth ez terileten.
Sikerllt  kedve#bb  agrondémiai  tulajdonsagokkal rendel&ez
noévénynemesitési alapanyagokabaditani, amelyekAegilops, Secale,
Agropyron, Triticum nemzetségekih szarmaz6 géneket, kromoszoma
szegmentumokat tartalmaznak. A kulonbémodszerekkel létrehozott
transzlokaciok, addiciés és szubsztitucios valtkat kiinduld
populacidkat jelentenek a névénynemesités szamara.

A hagyomanyos keresztezésekkel és kulébogentechnoldgiai
modszerekkel éhllitott genetikai alapanyagok egyarant megkdoueteli
olyan modszerek alkalmazaséat, amelyek segitségavegénatvitel
kontrollalhaté. Egyes molekularis technikak alkah@séval részletes
informacié  szerezhét néhany bazisparnyi hosszlsdgu DNS
fragmentumok fizikai elhelyezkedégér a vizsgalt genomban.
Molekuléris citogenetikai technikdk felhasznalasalehettiség nyilik
arra, hogy a keresett DNS szakaszok kodzvetlenlraandészomakon
tanulmanyozhatok legyenek. A modszerek fokozatj$désével és a
kulénb6® molekularis citogenetikai technikak kombinacidjagnek
csoportjai vagy egyedi gének fizikai helyzete isgfiggyelhet a vizsgalt
genom kromoszomain.



. Kutatasi célok

Az Aegilops nemzetséghez tartozo fajok szamos keéhaggronomiai
tulajdonsagot hordoznak, amelyek hagyoméanyos fegizeezésekkel a
termesztett blza genomjaba atépttketA hatékony génatvitel
alapveb feltétele a buzaval rokon fajok genomikus feléptéek
részletes tanulmanyozéasa. Irodalmi adatok alapgmerit, hogy
meghataroztak a diploid\egilops fajok kromoszoma Kkariotipusat,
azonban a tetraploid fajok genomszetidgsédl napjainkig kevés
informacio all rendelkezésr€élul tiztik ki az Aegilops cylindrica
Host. tetraploid vadbuza faj genomfelépitésének tanmanyozasat
molekuléris citogenetikai médszerekkel. Vizsgalni kwantuk az Ae.
cylindrica és a két donor diploid faj genomjai kozotti
kuldnbségeket és hasonl6sagokat kromoszéma szinten.

A buza és az arpa keresztezédélszi buza hattérben létrehozott
addiciés vonalak a buza genom mellett egy arpa @sagma part
tartalmaznak. Kisérletiinkben célunk volt a Martonvasaron
eléallitott buza-arpa diszOmas addiciés vonalakban azarpa
kromoszomak azonositasa molekularis citogenetikai auszerek
felhasznaldsaval.

Megfeleb technikak alkalmazasaval (viragok hormonkezelése,
kontrollalt kornyezeti feltételek, embridkultira) liza és az arpa
genom nagyon kis gyakorisaggal keresztezhtszovettenyészetben
regenerdlt hibridek utédaindl az osztédas soranramészémak
torhetnek, ami a ket genom kozotti DNS  szakaszok
atrende#déséhez, transzlokaciok kialakulasahoz vezélunk volt a
Martonvasaron korabban eléallitott buza-arpa transzlokaciékban

a buza és az arpa kromoszéma szakaszok azonositasalekularis
citogenetikai modszerek alkalmazaséaval.

A hazankban koéztermesztésben dlébuzafajtak nagy szazaléka
hordozza az 1BL/1RS buza-rozs transzlokaciot. Aabgenomba
beéplilt rozs kar kedvéz agrondmiai tulajdonsagokért febel
génkomplexumot hordoz, de ronthata a lisztieégget. A
novénygenetikusok és nemékitegyarant érdekbiéssel fordulnak a

lehetség felé, hogy a hasznos génlokuszok megtartaggval liszt
minéségét negativan befolyasold tulajdonsag kiiktatdisavj



nemesitési alapanyagokat, illetve adbdsek soran Uj buzafajtékat
allitsanak &. Eltéré sutéipari tulajdonsagokkal rendelkezé
martonvasari buzafajtakat vizsgaltunk molekuléris dtogenetikai
modszerrel azzal a céllal, hogy tanulmanyozzuk azBL/1RS
transzlokacid6 méretét és szerepét a fajtdk lisztmiségének
kialakitasaban. Feltételeztik, hogy a mifiségi tulajdonsagokat
kedvegtlenll befolydsolé kromoszoma szakasz a jobb giipari
minéségi tulajdonsagu fajtaknal kiesett, a transzlokads
kromoszOma kar révidebb.

3. Anyagok és modszerek

Noveényi anyagok

Az  Aegilops cylindrica  Host. tetraploid  vadblza  faj
genomszerveidésének vizsgélatadhoz a faj 6t kilonb8zarmazasi hely
vonalat vizsgaltuk:

TA2201 Franciaorszag

TA2202 Romania

TA2203 Iran

TA2204 Orményorszag

TA2205 ismeretlen eredet

A blza-arpa diszémas addicidés vonalak:

1. A kordbban Martonvasaronséllitott Chinese Spring-Betzes buza-arpa
hibrid szovettenyészetben elszaporitott, egy japén buza fajtaval
(Asakaze komugi) kétszer visszakeresztezett, mafub tgeneracion
keresztll ontermékenyitett utdédai kozul kivalogatdiszoémas addiciot
tartalmazo névényekben azonositottuk az arpa kroémo&kat.

2. A Martonvasaron korabban létrehozott ChinesaéngiBetzes blza-
arpa hibrid szovettenyészetben elszaporitott, a®BkMvbuluzatérzzsel
kétszer visszakeresztezett, majd Seneca kukoricawalgporzott,
kolhicinnel kezelt és két generacion keresztul wnékenyitett utddai
kozul kivalogatott diszOmés addiciot tartalmazo ériekben
azonositottuk az arpa kromoszémakat.

A korabban Martonvasaronddllitott Chinese Spring-Betzes buza-arpa
hibrid szdvettenyészetben regenerélt, majd azKviv8szi buza vonallal
visszakeresztezett utddai kozul kivalogatott bupmaranszlokaciokat



hordozé novényeket elszaporitottuk. Ezek osztoddkéesucsaibol
készitett mitotikus kromoszoma preparatumokon kldéc meg az egyes
transzlokaciok azonositasat.

Tizenot eltéd subipari mindségi tulajdonsagokkal rendelkez
martonvasari buza genotipust vizsgaltunk, amely&kwvaetkedk voltak:

Martonvaséri (Mv)16, Mv1l7, Mv19, Mv21l, Mv23, Mv25)ptima,

Fatima, Magdaléna, Emma, Palma, Irma, Vilma, Madrilylv-1485.

DNS klénok

A pTa7l1 DNS kl6n 9.05 kb hosszlUsagu, a buza riboszémaéligegek
egy-egy szakaszat hordozza (18S, 5.8S és 25S rBNWEIC19 vektorba
klobnozva (Gerlach és Bedbrook 1979).

A pTa794 DNS klén 410 bp hosszusagu, a buza riboszématiskgégy
szakaszat tartalmazza (5S rDNS), amelyet a pBR&Anidba épitettek
be (Gerlach és Dyer 1980).

A pAsl DNS Kklén Ae. tauschii Coss.-bdl izolalt és pUC8 plazmidba
inzertalt 1kb hosszlsagu repetitiv, nem kédolo B¥&kvenciat hordozo
fragmentum (Rayburn és Gill 1986a).

A pScl19 DNS préba 120 bp hosszUsagu, rozsbdl izolalt iépet
szekvenciakat hordoz6 DNS szakasz, amelyet a pBR32a2midba
épitettek be (Bedbrook és mtsai 1980).

Alkalmazott mdédszerek

Feulgen festés

Giemsa C-savozas

Egymast koveét Giemsa N-savozés és genomikmssitu hibridizacio
(GISH)

Genomikusdn situ hibridizacio (GISH)

Fluoreszcenm situ hibridizacio (FISH)



4. Eredmények

Aegilops cylindrica Host. genomszervamdésének molekularis
citogenetikai vizsgéalata

Az Aegilops cylindrica Host. 6t eltéd foldrajzi ereddt vonalat vizsgaltuk
genomikus in situ hibridizacioval és kulonb@&@z DNS probak
térképezésével az egyes kromoszémakon (FISH). Aesegonalaknal
altalaban 10-12 sejt analizise utan vontuk le Katetéseinket.

A GISH Kkisérletek alapjdn megéallapitottuk, hogy dmar vonal
intergenomikus (a €és O genomok kozétti) transzlokaciét hordozott,
mig a TA2204 és TA2205 vonalak elemzése soran nerattank ki
atrende#dést a két genom egyes kromoszomai kozott.

A TA2203 irani eredét Ae. cylindrica Host. vonalnal a £genom egyik
hosszil akrocentrikus és a“D genom egy szubmetacentrikus
kromoszOmaja kdzo6tt homozigéta reciprok transzl@kéazonositottunk
A transzlokacios toréspontot & @enom kromoszémajan a hosszi kar
0.85 pontja korul taléaltuk (a kromoszoma kar 85%talodott genomikus
in situ hibridizacié utan), tehat a kar disztalis vége %)5D° genom
eredell volt. Az intergenomikus kicsexgdésben szereplD® genombdl
szarmaz06 szubmetacentrikus kromoszéman a transaioik#réspontja a
rovid kar 0.70 pontjan volt lathatd (a kar 70%-Blgtlen maradt), a kar
disztalis vége (30%) a‘@enombdl szarmazott.

A transzlokaciés kromoszéméak mérete és a kromoszémak aranya
alapjan nagy val6sziiséggel megallapithattuk, hogy & @2nom B vagy
D kromosz6éméja, illetve a Dgenom 3D vagy 5D kromoszémaéja kozott
tortént a genetikai anyag kicseigése.

A TA 2202 Roméaniabol szarmaz&e. cylindrica Host. vonal vizsgalt
novényei két eltértipust kromoszdéma dsszetételt mutattak.

Harom ndvény homozigota transzlokaciét hordozaotigly egy szatellites
C® genom kromoszéma hosszu karja és egy szubmet#esni genom
kromoszoma hosszu karja kozott jott 1étre. A tréolszcios toréspont a
C® és F genom kromoszémak hosszi karjan a 0.85 pont koolil v
taldlhatd, igy mindkét transzlokacioban szefeptomoszéma hosszu
karjanak mintegy 15%-a szarmazott az ellentétesormgbnl. A
transzlokacioban szerépC® genom kromoszéma az A volt. Mérete és a
kromoszOoma karok aranya alapjan nagy valds&ggel allithattuk, hogy
a D° genom atrendézlott kromoszémaja 3D vagy 5D kromoszéma volt.



A TA2202 vonal 6t tovabbi vizsgalt névénye semnaféitergenomikus
atrende#dést nem mutatott a“G¢s " genomok kromoszémai kozott
genomikusn situ hibridizaciot kdveten.

A TA2201 francia eredétAe. cylindrica Host. vonal 8 vizsgalt noévénye
kézul 6 ketbs homozigdta reciprok transzlokaciot tartalmazait.
genomikus atrendédés a szatellites TQA) és a szintén masodlagos
befizédést hordozé 5Dkromoszémak esetében mindkét kart érintette.
Az 1C° kromoszéma par szatellitie és rovid karjanak dlsztéége
jeloletlen maradt a GISH utan, ami azt jelezte,yhegek a kromoszoma
szakaszok a Bgenombdl szarmaztak. A révid karon a kromoszénjestel
szatellite ¥ genom eredét volt, a hosszi karon a transzlokaciés
toréspontot a 0.70 pontndl figyeltik meg. Az “6Rromoszéma par
karjainak disztalis vége ezzel szemben hataromiiopést mutatott
genomikusn situ hibridizacio utan, tehat ezek a kromoszéma szakaaz
C® genombdl szarmaztak. A transzlokaciés téréspondvid rkar 0.85
pontja kordl, illetve a hosszu kar 0.70 pontjarybekedett el.

A buza riboszomalis gének elbészakaszainak térképezését fluoreszcens
in situ hibridizacioval végeztik a pTa7l és pTa794 DNSbako
kombinacioinak felhasznélasaval.

A pTa7l tetrametyl-rhodaminnal jel6lt DNS proba zésen hat eltér
erosséd hibridizaciés jelet (3 génlokusz) mutatott a TAZ220onal
kromoszémain. A legkifejezettebb fluoreszcens el1&° kromoszéma
par rovid karjanak NOR régidjaban helyezkedettl&8S-5.8S-25S rDNS
I6kusz). Ket-két kisebb, gyengébben &ekitt hibridizacios jelet
figyeltink meg az 5Bkromoszéma par rovid karjanak terminalis, illetve
az 5C kromoszéma par rovid karjanak disztalis részén .

A fluoreszcein-11-dUTP-vel jel6lt pTa794 DNS prébdridizalasaval
0sszesen nyolc 5S rDNS hibridizacios jelet (4 gamda) térképeztink.
Harom lékusz elhelyezkedése termindlis irany( aalttC ,5D° és 5¢
1D kromoszéma par révid karjanak disztalis végén fitikemeg.

A pScll9 és a pAsl repetitiv DNS szekvenciakatltagzé probakat
hasznaltuk sequential FISH méddszert alkalmazvat,ahégy az egyes
kromoszomakat azonositsuk.

A pScl19 DNS probét tertametyl-rhodaminnal jeldltédk fluoreszcein-
11-dUTP-vel jeldlt pAsl repetitivAe. tauschii Coss. DNS szekvenciat
hordozé klénnal tértént FISH utan & @enom kromoszémai specifikus
jelolédést mutattak, amely alapjan az egyes kromoszémaikoaithatok
voltak.



A TA2201, TA2202 és TA2203 szame. cylindrica Host.vonalak FISH
vizsgalatai soran a TA2204 vonalnal mar részletesmghatarozott,
hasonl6 efsséd és elhelyezkedésibridizacios jeleket figyeltiink meg.

Uj blza-arpa diszémas addiciés vonalak kimutatasaséazonositasa
6szi buza genomban

Kisérletiinkben két tjszi buza hattérben Iétrehozott blza-arpa diszomas
addicios vonalat azonositottunk Giemsa C-savozassal addicios
vonalak kromoszOma szamat Feulgen festésseléeitidik meiozis I.
metafazisdban és mitézisban. Az arpa kromoszématardemttan
elkilonithebek voltak a buza kromoszémaktol genomikus situ
hibrirdizaciot koveden.

Az egyes arpa és buza kromoszémak mintazatanakelissanlito
vizsgalatahoz arpa C-savos Kkariotipust készitettAmkaltalunk készitett
Betzes arpa fajta kariotipuson az egyes kromosz@aazasa hasonlo a
mar ismert, korabban készitett arpa C-savozas kiédiutipusokhoz.

A Betzes arpa fajta hét kromoszéma parja specifitkugazatuk alapjan
j0l megkulénboztethéta buza kromoszomaktél C-savozast kdeat Az
egyes kromoszomak centroméras, centromérahoz kazeliszamos
intersticidlis savot hordoznak. A vizsgalt két Ujizh-arpa disz6mas
addicios vonal egyes kromoszomait a Gill és mtEa91) buza, illetve a
Kakeda és mtsai (1991) arpa, valamint a sajat kapatipusok alapjan
azonositottuk.

A (Triticum aestivum cv. Chinese Springx Hordeum wulgare cv.
Betzes]. aestivum cv. Asakaze komu@ix® kombinaciébél szarmazé
diszémas addicios vonal egy arpa kromoszéma pgétdtént hataroztuk
meg Giemsa C-savozast kosen. A 2H arpa kromoszéma nem tartalmaz
centroméras savokat, mindkét karjan egy-egy cerdrahoz kozel,
illetve egy-egy intersticialis savot figyeltink meé hosszu karon
disztélis helyzdt savot, illetve a révid karon halvany terminalisiaa
hataroztunk meg.

A (T. aestivum cv. CSx H. wulgare cv. Betzes]. aestivum cv. MvOkr?
)Senecay® kombinaciobdl elallitott diszomas addiciés vonalnal C-
savozassal megallapitottuk, hogy a ndvények a 4 kiomoszdéma
mellett a 6H arpa kromoszoma part hordoztak. A @b &romoszoman
hatarozott centromérds és a NOR régidban elhelgézkeavokat
figyeltink meg C-savozast kovein. Halvanyabban fegté savokat
mindkét kar centromérahoz kozeli régidjaban proisndnelyzetben



meghataroztunk. A 6H é&rpa kromoszOma rovid és flindsmjan is
terminalis savot azonositottunk.

Buza-arpa transzlokaciok kimutatdsa és azonositasagymast koveb
N-savozassal és GISH-el

A kordbban Martonvasaron d&alllitott buzaarpa hibrid buzaval
visszakeresztezett utodai kozott kimutatott Ot kbli® transzlokacio
azonositasat kiséreltik meg egymast kbiesavozassal és GISH-el.

Az egyik genomikus atrendédés (l.tipus) egy metacentrikus bulza
kromoszOmat érintett: a kromoszéma révid karjanlakafele (FL 0.50)
elénk fesbdést mutatott azin situ hibridizaciot kéveten, tehat az arpa
genombdl szarmazott. A masik transzlokacié az egyétellites arpa
kromoszoma (5H vagy 6H) hosszu karjan helyezkeeleftl. tipus). A
transzlokacios toréspontot az arpa kromoszoma tadssgan figyeltik
meg, a kar disztalis végének 20%-a buza genom téredk (FL 0.20). A
szatellites &rpa kromoszomat édintranszlokéciot hordozé ndvények
elpusztultak.

Két novény utddai kozott centrikus faziét mutattukk amelyben a
kromoszoma rovid karja az arpa, mig hosszu karjaiza genombdl
szarmazott (CF). A Robertsoni-transzlokaciét hoddonévények
életképesek és fertilisek voltak.

A Il tipust transzlokaci6 egy szatellites &rpaorknszomabdl
szarmazott. A transzlokacios toréspont a hosszonkhelyezkedett el: a
kar mintegy 50%-a szarmazott az arpa genombdl. idr&ar buza
genom eredétvolt, a kar nagy része azonban letdrt. A haroméngv
kozil ket bizonyult fertilisnek.

A IV. tipusu atrendemés egy metacentrikus buza kromoszomat érintett,
a transzlokacids téréspontot a kromoszéma rovigakafigyeltik meg
(FL 0.80). A kar disztalis végének mintegy 20%-arsrazott az arpa
genombdl, a kromoszOma szakasz a hibridizaciot tkéwe élénk
festbdést mutatott.

Az 6t eltéb tipusu transzlokaciot hordozé ndvények mindegydkém
vizsgalt sejtek tovabbi telocentrikus, illetve ésljarpa kromoszémakat is
tartalmaztak.

Az egyes transzlokaciokat hordozo novények krommsa egymast
kéveth N-savozassal, majd genomikussitu hibridizacioval vizsgaltuk
és elemeztik. Az I, 11, 1l és IV. tipusu transzéaiok tanulmanyozéasanal
a két genom atrendédott kromoszomait- jellegzetes N- savok
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hianyaban- nem sikerilt azonositani. A Robertsomanszlokaciot
hordoz6 névények N- savozasa soran kromoszoma-ajgpetifikus
mintazatot figyeltink meg a transzlokaciot horddadmoszéman. A
kromoszoma révid karja a centromérandiseneterokromatikus fesiést
mutatott. A hosszu karon a centroméranal és ime&ts helyzetben
azonositottunk savokat a festést kéeet Az egyes savok mintazata és
specifikus elhelyezkedésiik alapjan meghataroztogy a transzlokaciot
hordozé kromoszoma kialakitasaban a 2B buza kroamoszosszu és a
4H arpa kromoszéma rovid karja vett részt. Eredraiénket a késbbiek
soran Giemsa C-savozassal is igazoltuk.

1BL/1RS blza-rozs transzlokaciot tartalmazd martonasari
buzafajtak vizsgalata GISH-el

Tizentt eltéd subipari mindségi adatokkal rendelkézmartonvaséri
nemesités buza fajtat vizsgaltunk genomikus situ hibridizacioval
(GISH) azzal a céllal, hogy megallapitsuk van-ebhblcég az egyes
fajtak esetében az 1BL/1RS buza-rozs transzlokdwéretében. Az
altalunk tesztelt tizenét martonvasari blza genstimindegyikének 3-5
novényében, egyenként 6-12 sejtiében vizsgaltuk ERL/1IRS
transzlokacio jelenlétét, illetve a kromoszoma karbosszat és
egymashoz viszonyitott aranyat.

Portokokbdl készitett preparatumokon, 6tven poHdagasejtben (PMCs)
tanulmanyoztuk az 1BL/1RS buza-rozs transzlokacibbrdozo
kromoszOma és a buza kromoszomak kozotti parosodast

A buza kromoszémak hagyomanyos korilmeények kozdtt gitiri
bivalens konfiguraciés format alkotva parosodnainegssal meiozis I.
metafazisaban. Néha medfigyelhetnyilt bivalens kromoszémak
kialakulasa is.

Az éltalunk vizsgalt sejtek 78%-aban az 1RS rozsrkiszOma kar zart
gyirit alkotott a buza kromoszémaval, mig 22%-ban aztottisnk nyilt
bivalens kromoszomakat, amelyek a rozs kart tagaték. Az 6tven sejt
kozil 1-nél trivalens kromoszoma konfiguraciot fffyink meg, amely az
1RS rozs kart is hordozta.

Az osztédd gyokércsucsokbdl készitett preparatumokeégzett
genomikusin situ hibridizacié (GISH) utan megallapitottuk, hogy az
1BL/1RS buza-rozs transzlok&cié hasonlo nigvelt az altalunk vizsgalt
fajtdk mindegyikénél. A NOR régio és igy a szatédlijol megfigyelhed
és elkulonithdt volt az 1RS rozs kromoszoma karon. A transzlokécio
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toréspontot minden esetben a centomérdndl figyeltilkg. A
transzlokacioban szerépllRS rozs karon belll térténhetett genetikai
atrende#dés, amely GISH-el nem mutathatd ki. Eredményeink a
irodalmi adatokkalbsszhangban allnak, szamos sé&ekidlénb6d buza
vonalak in situ hibridizaciés (ISH) vizsgélata alapjan hasonld
megfigyelést tett.
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. Uj tudoméanyos eredmények

. A buza rokonsagi korébe tartozo fajok kozul molékisl citogenetikai
modszerekkel elemeztik afegilops cylindrica Host. tetraploid
vadbuza faj genomszervaesét. Az eltér szarmazasi hely Ae.
cylindrica Host. genotipusok vizsgalata sordn harom &Iltgousu
intergenomikus transzlokaciot azonositottunk.

. Az Ae. cylindrica Host. faj kromoszomain térképeztik a pScll9,
pAsl, pTa7l és pTa794 DNS kliénokat.

. A Martonvasaron azbszi buza genomjaban dGalllitott buza-arpa
diszOmas addiciés vonalakban C-savozassal azottokita 2H,
valamint a 6H arpa kromoszémakat.

. A buza-arpa hibrideld Martonvasaron égllitott 6t kilonbos buza-
arpa transzlokacié koézil a centrikus fuzioban (@gpnositottuk a
blza és az arpa kromoszéma karokat egymast kdlsstivozassal és
genomikusin situ hibridizacioval. Megallapitottuk, hogy a CF a 2B
baza kromoszéma hosszu karja és a 4H arpa kromaesaivid karja
kozott jott letre.

. Meghataroztuk tizendét Martonvasaron nemesitett fajtaa altal
hordozott 1BL/1RS buza-rozs transzlokacido méred@ébgikusin situ
hibridizacidval. Megallapitottuk, hogy a transzlolkastabil és a teljes
1RS rozs kar megtalalhat6 az altalunk vizsgalékaggenomjaban.
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6. Kbvetkeztetések és javaslatok

Ot elté® szarmazasi heliyAegilops cylindrica Host. vonal genomikui
situ hibridizaciéval végzett vizsgélata soran harom aloal
intergenomikus transzlokaciot azonositottunk. A ohartranszlokacio
kulonbo® kromoszémakat érintett az egyes vonalak genomjaban
Kialakuladsuk valoszifieg az eltéf foldrajzi korilményeknek, valamint a
kilénb6d mikroklimatikus viszonyoknak kdszonKetA tetraploid és a
hexaploid Aegilops fajok genomszervézlésének tovabbi részletes
molekuldris citogenetikai vizsgalata feltétlentdiakolt, mivel a vadbuza
fajok a buzanemesités szamara jélentgéntartalékot képeznek.
Felhasznalasuk csak az egyes genomok pontos igienetehet igazan
hatékony és pontosan nyomonkdvethet

A buza és az arpa genomok sikeres keresztezeshadiseg nyilik az
arpa egyes kedvéztulajdonsagainak atépitésére a bluza genomba.
Addicios vonalak éallitasaval kozvetlendl vihék at agrondmiailag
hasznos tulajdonsagokat eliers gének a termesztett blza genomjaba.
Az addiciés vonalak a késbiek soran alkalmasak lehetnek célzott
transzlokaciok éallitdsara. Az altalunk azonositott Uj diszOmasicdd
vonalak 6szi buza hattérben tartalmazzak az arpa kromoszitmak
Tervezzik tovabbi arpa kromoszéma parokat hordalic&ds vonalak
kivalogatasat, amelyhez molekularis citogenetikai 6dszereket
hasznalunk fel. Vizsgalni kivanjuk a kozelifpen az addicionalt arpa
kromoszomakon lokalizalt gének expressziojat a b@gemomjaban,
valamint hatasukat a buza egyes morfolégiai €és nregniai
tulajdonsagaira.

A Martonvasaron éhllitott buza-arpa hibridek szovettenyészetben
regenerdlt utédaindl transzlokaciok kialakulasagyditik meg. A
kompenzalé transzlokaciok leldgé teszik a buza és az arpa
kromoszOmak kdzti homeoldgia tanulmanyozasat. Aldgiekben a még
altalunk nem azonositott transzlokaciok részletesgalatat specifikus
DNS markerek felhasznalasaval végezziik. Csoporamkhegkezdtik
mikroszatellit markerek alkalmazasat, illetve kildéms, az arpa
genombdl szarmazo specifikus DNS probak térképéezesansziokaciot
hordoz6 kromoszémakon. Vizsgalni kivanjuk a traokalodott arpa
kromoszéma szegmentumok hatasat a buza agronadsigiansagaira. A
transzlokaciok az arpa fizikai térképezésében ithagznalhatok.
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Tervezzik tovabbi 0] transzlokaciokoéllitasat azzal a céllal, hogy az

arpa genombol hasznos tulajdonsagokat (pl. korpEgdigsiink be a baza
genomjaba.

Az 1BL/1RS bulza-rozs transzlokaciot tartalmazé oraréséari blaza
fajtak genomikus in situ hibridizacioval tortént vizsgalata soran
megallapitottuk, hogy a fajtak mindegyike a tell&S rozs kart hordozta.
A liszt sUtipari mindségi tulajdonsagait kedvétenil befolyasolow-
secalin allél valészieg tovédbbra is jelen van az Aaltalunk vizsgalt
genotipusok kromoszoma készletében. Az egyes falié subipari
minésége a genetikai hattér variabilitdsa kovetkeztethakult ki, illetve
lehetséges, hogy az 1RS rozs kromoszoma karongeameaikus
atrende#dés kovetkezett be. Molekularis citogenetikai médskkel
(FISH) faj- és kromoszoma specifikus DNS klonokkégrezhetk a
transzlokacios kromoszéman. Az egyes DNS probak cifipes
elhelyezkedése alapjan az esetleges kromoszomaiil Héftént
atrende#dések is kimutathatok és pontosan nyomonkovékhet
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