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Kivonatok

Kedvez6 agronomiai tulajdonsagok atvitele rokon fajokbol a termesztett

bazaba és az utédok molekularis citogenetikai elemzése

Az Aegilops biuncialis (2n=4x=28, U’U’M"M") a termesztett biizdval szoros rokonsagi
kapcsolatban 4ll6 vad faj, amely szdmos olyan agrondmiailag értékes tulajdonsdggal (s6-
€s szdrazsagtiirés, betegség-rezisztencia) rendelkezik, melyek hagyoményos keresztezési
modszerekkel a biza genomjdba atvihetok. Ennek elsé 1épéseként az MTA Mezdgazdasagi
Kutatéintézetében, Martonvasaron, a Molekularis Citogenetika Csoport Triticum
aestivum— Aegilops biuncialis diszomds addiciés vonalakat allitott eld. Kisérleteinkben
célul thztik ki az elballitott 7. aestivum — Ae. biuncialis addiciés vonalakban az idegen
kromoszémak azonositasat fluoreszcens in situ hibridizdciéval (FISH) pSc119.2 és pAsl
repetitiv DNS klonok segitségével. Eddig a 2M, 3M, 7M, 3U és 5U addiciés vonalakat
azonositottuk FISH-sel az d4ltalunk kidolgozott T. aestivum és Ae. biuncialis FISH
kariotipusok alapjdn. Az addiciés vonalak morfoldgiai tulajdonsédgait fitotronban és

tenyészkertben is vizsgaltuk, betegség-rezisztencidjukat tenyészkertben tanulmanyoztuk.



Transfer of favourable agronomic traits from related species into

cultivated wheat, and the molecular cytogenetic analysis of the progeny

Aegilops biuncialis (2n=4x=28, U’U?M"M") is a wild species closely related to wheat and
possessing numerous agronomically valuable traits (salt and drought tolerance, disease
resistance) that can be transferred into the wheat genome using conventional crossing
methods. As the first step in this process, Triticum aestivum — Aegilops biuncialis disomic
addition lines were developed by the Molecular Cytogenetics Team at the Agricultural
Research Institute of the Hungarian Academy of Sciences, Martonvasar. The aim of the
experiments was to identify the alien chromosomes in the T. aestivum — Ae. biuncialis
addition lines by means of fluorescence in situ hybridisation (FISH) using the repetitive
DNA clones pSc119.2 and pAsl. Up till now the 2M, 3M, 7M, 3U and 5U addition lines
have been identified with FISH on the basis of the 7. aestivum and Ae. biuncialis FISH
karyotypes elaborated in our laboratory. The morphological traits of the addition lines were
investigated in the phytotron and nursery, while disease resistance was studied in the

nursery.



Die Ubertragung giinstiger agronomischen Eigenschaften aus
verwandten Arten in den angebauten Weizen und die

molekularzytogenetische Analyse der Nachwiichse

Das Aegilops biuncialis (2n=4x=28, UU’M"M") ist eine Wildart, die in engem
verwandtschaftlichen Kontakt mit dem angebauten Weizen steht, die iiber zahlreiche
solche agronomisch wertvolle Eigenschaften (Salz- und Trockenheittoleranz, Krankheit-
Resistenz) verfiigt, die mithilfe traditionaler Kreuzungsmethoden ins Weizengenom
tibertragbar  sind. Als erster Versuch das zu analysieren, stellte die
molekularzytogenetische Gruppe im Landwirtschaftlichen Forschunginstitut der
Ungarischen Akademie der Wissenschaften in Martonvasar Triticum aestivum — Aegilops
biuncialis disomatische additionale Linien auf. In unseren Experimenten haben wir uns das
Ziel gesetzt, in den aufgestellten 7. aestivum — Ae. biuncialis additionalen Linien die
fremden Chromosomen mit fluoreszenz in situ Hybridisierung (FISH), mithilfe pSc119.2
und pAsl repetitiv DNA Klonen zu analysieren. Bis jetzt haben wir 2M, 3M, 7M, 3U und
5U additionalen Linien mit FISH identifiziert auf grund von uns entworfener 7. aestivum
und Ae. biuncialis Karyotypen. Die morphologischen Eigenschaften der additionalen
Linien forschten wir in Fitotron und im Zuchtgarten, ihre Krankheitresistenz im

Zuchtgarten.



Alkalmazott roviditések

DAPI: 4,6 - diamidino-2-phenilindole
EDTA: etilén-diamin -tetraecetsav
FISH: fluoreszcens in situ hibridizécio
GISH: genomi in situ hibridiz4cid
ISH: in situ hibridiz4ci

KAc: kélium-acetat

LB téaptalaj: Luria-Bertani taptalaj
RFLP: restriction fragment length polymorphism, restrikcids fragmenthossz polimorfizmus
SDS: nétrium dodecil szulfét

SSC: sodium citrate, sodium chlorid
TE: Trisz- EDTA

Trisz HCI: Triasma Base, sésav

Tween: polioxietilén- szorbitdn- monolauréat



1. Bevezetés és kutatasi célok

A termesztett buza (Triticum aestivum ssp. aestivum L., 2n=6x=42, AABBDD)
kiemelkedd szerepet jatszik a vildg- és Magyarorszag élelmiszer ellatdsdban. Napjainkban
szamos betegség-rezisztencia gént hordozd buzafajtit termesztenek, azonban egyre
nagyobb kihivist jelent az egyre valtozatosabb betegségek és korokozd rasszok
megjelenése, illetve az elleniik torténd rezisztencia-nemesités. A termesztett btiza genetikai
variabilitdsa novelhetd a vad fajok géntartalékainak felhasznédldsaval. A hexaploid biza
rokonsagi korébe tartozé fajok (Triticum, Aegilops, Secale, Hordeum, Agropyron) szamos
agronomiai szempontbdl értékes tulajdonsidggal rendelkeznek.

A buzaval rokon Aegilops fajokban taldlhaté hasznos agrondmiai tulajdonsidgok (betegség-
ellendllésag, so- és szdrazsagtiirés) faj- és nemzetségkeresztezések révén a biza genomjaba
beépitheték. Ez kromoszoma addiciés- és szubsztitiiciés vonalak elddllitdsaval valdsithato
meg, melyekbdl transzlokacids vonalak A4llithatok eld. Transzlokdcidk létrehozdsdval
lehetdvé valik az idegen kromoszoma egy szegmentumdnak datvitele a biiza genomba.
Ezeket a genetikailag rendkiviil értékes alapanyagokat a nemesités hatékonyan fel tudja
haszndlni 4j buzafajtdk eldéllitdsdhoz. A szamos eddig eldallitott Aegilops kromoszémakat
tartalmaz6 genetikai anyag ellenére az Aegilops fajok hasznos tulajdonsagainak 4tvitele a
termesztett buzaba még nem tekinthetd befejezettnek. Sok értékes gént napjainkig sem
hasznositottak, nem épitettek be tobbek kozott az Aegilops biuncialis Vis. (2n=4x=28,
UPUPM"M") genomjdb6l agronémiailag hasznos tulajdonsdgokat a termesztett bizéba. Az
Ae. biuncialis a termesztett buzdval szoros rokonsdgi kapcsolatban all6 vad faj, amely
szamos olyan agrondmiailag értékes tulajdonsidggal rendelkezik, melyek hagyomdanyos
keresztezési mddszerekkel a biza genomjiba atvihetok. Ennek elsé 1épéseként az MTA
Mezdgazdasagi Kutatdintézetében, Martonvasaron, a Molekularis Citogenetika Csoport 7.
aestivum — Ae. biuncialis disz6mas addicids vonalakat allitott elo. A kromoszoma addicids,
szubsztitucids és transzlokacios vonalak eldallitdsa sordn rendkiviil fontos az idegen
kromoszomdak €s kromoszoma-szegmentumok nyomon kovetése, melyet tobbek kozt a
modern molekuléris citogenetikai moddszerek (genomi in situ hibridizaci6, GISH;
fluoreszcens in situ hibridizacié; FISH) tesznek lehetové.

A Triticum és az Aegilops fajok genetikai valtozatossidga alapjan feltételezhetd, hogy a
repetitiv szekvencidk elhelyezkedésében és mennyiségében eltérések figyelhetdk meg az

egyes buzafajtdk, ill. az Ae. biuncialis kiillonboz6 szarmazdsi génbanki tételei kozott,



amely a fluoreszcens in situ hibridizaciés mintdzatokban kiilonbségeket (polimorfizmust)
okozhatnak. A kromoszomdék hibridizacids mintdzatdban megfigyelhetd polimorfizmus
nehezebbé teszi a termesztett biza és az Ae. biuncialis kromoszémadinak azonositasat. Igy a
molekuldris citogenetikai moédszerek (in situ hibridizacié) hatékony alkalmazasdhoz a
sziil@partnerek kromoszéma- és genomstruktirdjanak részletes ismerete sziikséges.
Vizsgdlataink sordn célul tliztiik ki a kiilonb6z6 szarmazdsu bizafajtak, az Ae. biuncialis és
diploid 6seinek FISH 0sszehasonlité vizsgalatat pSc119.2 és pAsl repetitiv szekvencidkat
tartalmazé DNS klénokkal. Az Ae. biuncialis kromoszoémdin megfigyelhetd nagymértékii
FISH polimorfizmus megnehezitheti a 7. aestivum - Ae. biuncialis addicidkban az idegen
kromoszomapdr azonositdsat, igy eloszor feltétleniil sziikséges a sziilopartnerek (7.
aestivum, Ae. biuncialis) FISH azonositasa.

Kutatdsaink sordn célunk volt az altalunk kidolgozott kariotipusok alapjan a T. aestivum —
Ae. biuncialis diszomas addicios vonalakban az Ae. biuncialis kromoszomdk azonositdsa.
A kidolgozott kariotipusok a FISH mintazatok polimorfizmusa ellenére felhasznélhatok az
addiciés vonalakban az Ae. biuncialis kromoszémak pontos azonositdsara.

Fontosnak tartjuk az addiciés vonalak morfolégiai tulajdonsdgainak és betegség-
ellendllésdganak megfigyelését is, igy tanulmédnyozhatjuk az idegen kromoszémapar
hatdsit a buza genomra. Meghatdrozhatjuk, hogy az Ae. biuncialis kedvezd

tulajdonsagaiért felelés gének mely kromoszémakon lokalizaltak.
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2. Irodalmi attekintés

2. 1. Az Aegilops fajok taxonomiaja

Az Aegilops és Triticum fajok kozeli rokonsdga miatt tobb kutaté (Bowden 1959, Morris és
Sears 1967, Kimber és Sears 1987) javasolta az Aegilops fajoknak a Triticum nemzetségbe
valé besoroldsit, azonban ez nem éaltaldnosan elfogadott (Van Slageren 1994). A két
nemzetség egyesitése a gyakorlatban is sok problémét okoz. Az Aegilops fajok neveit
Triticum nevekre kellett valtoztatni, ezért a korabbi munkakra valdé hivatkozasoknal fel
kellett tiintetni az Aegilops és a Triticum fajneveket is az egyértelmli megnevezés
érdekében. Igy az egy nemzetségbe valé sorolds ahelyett, hogy egyszeriisitette volna az
Aegilops fajok taxondmiai rendszerét, még bonyolultabbd tette azt. A nemzetségen beliil
tobb osztalyozdsi rendszer is napvildgot latott az elmilt 50 év soran. Bowden (1959) és
Morris és Sears (1967) kivételével altalaban csak kisebb eltérések vannak az Aegilops
fajok nevezéktandban, eltekintve az egyes fajok egyesitésétdl ill. kiilonvéalasztasatol
(Zhukovsky 1928, Eig 1929, Kihara 1954, Mackey 1966, Kimber és Sears 1987). Az
Aegilops fajok nevezéktana van Slageren (1994), Kimber és Sears (1987), Witcombe
(1983), Hammer (1980) és Kihara (1954) szerint az 1. mellékletben lathat6. A dolgozat a

legtjabb, van Slageren (1994) éltal leirt nevezéktant koveti (1. melléklet).
2. 2. A termesztett buza (Triticum aestivum L.) génforrasai

A Triticeae nemzetségbe tartozd fajok igen jelentds géntartalékokkal rendelkeznek,
amelyek nagyobb hdnyada mdig kiakndzatlan. Ezeknek a fajoknak a tobbsége a termesztett
buzaval természetes uton keresztezhetd, ezért a buzanemesitésben felhasznalhat6. A buza
elsddleges géntartalékaihoz soroljuk azokat a fajokat, melyek a bizaval homol6g genomot
tartalmaznak. Igy ide tartoznak a T. aestivum L. tijfajtdik (2n=6x=42, AABBDD), a T.
turgidum L. 2n=4x=28, AABB), a T. urartu L. (2n=2x=14, A"A") és a termesztett biza D
genomjanak donorja, az Ae. tauschii Coss. (2n=2x=14, DD). Ezekbdl a fajokbdl tobb
betegség-ellendllosdgi gént sikeriilt a biza genomjaba atvinni (MclIntosh 1991, Friebe és
mtsai 2001).

A buiza méisodlagos génforrdsai kozé tartoznak azok a poliploid Triticum és Aegilops fajok,
melyeknek legaldbb egy homoldg genomjuk van a termesztett buzaval. Ide sorolhaté a
tetraploid 7. timopheevi (Zhuk.) Zhuk. (2n=4x=28, AAGG) és a T. araraticum Jakubz.
(2n=4x=28, AAGG), tovdbba azok az Aegilops fajok, melyek a biiza B genomjaval rokon
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S genomot hordoznak (1. melléklet). Ezek a fajok szintén értékes rezisztenciaforrdsok
(Friebe és mtsai 2001).

A harmadlagos génforrdshoz tartozé fajok nem rendelkeznek a termesztett buzaval
homolég genomokkal, tehat a két faj kromoszémédi nem parosodnak a meidzis sordn, igy
nem johet 1étre rekombindcié. A harmadlagos génforrédst alkot6 fajok és a buiza kozotti

génatvitelhez ezért mas modszereket kellett kidolgozni.

2. 3. A Triticum és Aegilops fajok genetikai felépitése

Termesztett buzafajtdink hexaploidok, melyek harom kiilonb6zd Ostdl szarmaznak. Az A
genom a 7. urartu Tum. ex Gand. (2n=2x=14, A"A") vad diploid fajb6l (Feldman, 2001)
szarmaztathatd. Az izoenzimek és a fehérjék Osszetételének tanulmanyozasa lehetdvé tette
a genomok rokonsdgi kapcsolatainak részletesebb elemzését. Ezek a vizsgalatok
kimutattdk, hogy a termesztett biiza B genomja az Aegilops speltoides Tausch. (2n=2x=14,
SS) S genomjaval 4ll a legkozelebbi rokonsdgban (Jaaska 1978, Jaaska 1980, Dvorak
1998). Molekuldris citogenetikai vizsgalatok igazoltdk, hogy az Ae. speltoides S genomja
tulajdonképpen azonos a Triticum timopheevi G genomjaval (Dvorak 1998). A buza B
genomjanak azonban az Ae. speltoides S genomja nem kozvetlen donorja (Kiss 1968,
Belea és mtsai 1991, Balint és mtsai 2000, Feldman 2001). A B genom kozvetlen donorjat
eddig nem sikeriilt megtaldlni. Ennek tobbféle magyardzata lehetséges: (i) az eredeti donor
faj mar nem létezik, (ii) a B genomnak nem csak egy donorja volt, hanem t6bb forrdsbol
szarmazik, (iii) a donor faj genomstruktirdja nagymértékben megvaltozott. El6szor Pathak
(1940) feltételezte, hogy a D genom donorja az Ae. tauschii, ezt a késObbi vizsgélatok is
alatamasztottdk (McFadden és Sears 1946, Riley és Chapman 1960). RFLP vizsgdlattal is
igazoltdk, hogy az U genom homeolog a biiza D genomjaval (Zhang és mtsai 1998),
azonban a buza genomhoz képest kiilonb6z0 kromoszéma-atrendezddések figyelhetok
meg.

A Triticum és Aegilops nemzetségek genomjainak rokonsagét eldszor Kihara (1954, 1963)
vizsgalta; minden poliploid Aegilops faj genomjét elnevezte, azonban az egyes genomok
eredetérdl alkotott elképzelése ma mar nem 4llja meg teljesen a helyét. Kihara (1954)
interspecifikus keresztezések segitségével kilenc diploid (2n=2x=14) fajt kiilonitett el: Ae.
caudata (CC), Ae. umbellulata (CUCU, ma mar UU), Ae. comosa (MM), Ae. uniaristata
(MUMU, ma mar NN), Ae. mutica (MM, ma mar TT), Ae. tauschii (DD), Ae. bicornis
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(SbSb), Ae. longissima (SISI), Ae. speltoides (SS) (1. melléklet). Az Ae. uniaristata és az Ae.
umbellulata genomja jobban elkiiloniil az Ae. comosa és az Ae. caudata genomjatdl, mint
azt Kihara (1963) feltételezte, ezért az Ae. uniaristata és az Ae. umbellulata genomjanak
jelolését N-re ill. U-ra valtoztattdk (Kimber és Abu Baker 1981, Miller 1981). Minden
poliploid Aegilops faj amfiploid, a kilenc diploid fajbol szdrmazik, tovdbba tobbségiik
rendelkezik U genommal, amely az Ae. umbellulata-t6l szarmazik (Kihara 1954). Az U
genom tobbféle genommal kombindlédott, ezért alakult ki az Aegilops fajok sokfélesége,
valtozatossdga. Az egyes genomok rokonsdganak jobb megértését eldsegitette az a
felismerés, hogy az Ae. uniaristata N genomja jelen van az Ae. ventricosa és Ae. recta
fajokban. Az Ae. columnaris és az Ae. neglecta szirmazasa még nem tisztazott, Dvorak
(1998) UX-el jelolte a genomjukat. El8szor Zohary és Feldman (1962) feltételezte, hogy a
rekombinaci6 és a kromoszéma-datrendez0dések moddosult genomok kialakuldsat
eredményezhetik.

A poliploid Aegilops fajok vizsgélata soran megfigyelték, hogy szdmos faj genomja
hasonlit a diploid 6s6k genomjdhoz, mig més fajok genomja moédosult a diploidokhoz
képest (Kihara 1954). Kihara feltételezte, hogy a moddosult genomok donorjai vagy
kihaltak vagy strukturdlis valtozdsokon mentek keresztiil az evolucidé sordn. Zohary és
Feldman (1962) hipotézise szerint az egyes genomok mdédosuldsanak mértéke kiilonbozo.
Szabdlyszer(i, hogy az egyik genom (dlland6 genom) nagyon kozel 4ll vagy teljesen azonos
a diploid faj genomjaval, a masik (véltozd) genom viszont nagyobb eltéréseket mutat. Ezt
az elméletet késObb aldtdmasztottdk a vad buzafajok és hibridjeinek kromoszoma-
parosodas vizsgélatai (Feldman 1965). A kiilonboz6 tetraploid genomok kozotti gyakori és
folyamatos atrendezddések eredményezték a valtozé genom kialakuldsat, tehat a valtoz6
genom modosult az Aegilops fajok természetes poliploidizaciéja sordn. Az dllandé genom
a hibridek fertilitdsat biztositotta, a valtoz6 genomban azonban genetikai atrendezddések
jOhettek 1étre (Zohary és Feldman 1962). Ezt arra alapoztdk, hogy a tetraploid Aegilops
fajok, melyek dllandé genomja az U vagy D genom, a mdsodik genomjuk viszont
kiilonbozd lehet, a természetes éldhelyiikon is alkothatnak hibrideket (Zohary és Feldman
1962). Az elméletet, hogy az Aegilops fajok alland6 és valtozé genomokkal rendelkeznek,
el0szor morfologiai megfigyelésekre alapoztik (Zohary és Feldman 1962). Az Ae.
umbellulata (2n=2x=14, UU) morfoldgiailag egységes, nem oszthaté kiilonbozd alfajokra,
az Ae. comosa (2n=2x=14, MM) viszont nagyobb morfoldgiai valtozatossdgot mutat, tobb
alfajra és véltozatra tagolhaté (Van Slageren 1994). Talbert és mtsai (1993) igazoltdk, hogy

a diploid 6sok M genomja is varidbilis, de a tetraploid Aegilops fajok hibridizicidja még
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véaltozatosabbd tette e fajok valtozé genomjit. Tobb Aegilops fajjal végzett kisérlet
bizonyitotta, hogy a kromoszéma-atrendez0dések gyakorisiaga kétszer nagyobb a valtozo
genomban, mint az dllandé genomban (Badaeva és mtsai 1994). Ez okozhatja a valtoz6
genomokban a nagyobb variabilitdst a konstitutiv heterokromatin és a repetitiv szekvenciak
mennyiségében és elhelyezkedésében, ami j6l lathaté a C-sdvok €s a fluoreszcens in situ
hibridizacios jelek elhelyezkedésében is (FISH polimorfizmus). Eddig harom alland6
genomot (A, D és U) azonositottak a Triticum €s Aegilops nemzetségbe tartozé fajok
kozott. A tetraploid Aegilops fajokban az U genom mellett el6fordulhat a C genom (Ae.
triuncialis L.), az S genom (Ae. peregrina Hack. In J. Fraser Maire & Weller, Ae. kotschyi
Boiss.) €s az M genom (Ae. geniculata Roth., Ae. biuncialis Vis., Ae. columnaris Zhuk.,
Ae. neglecta Req. Ex Bertol) (Kihara 1954, Morris és Sears 1967, Van Slageren 1994) (1.
melléklet). Az U genommal rendelkezd Aegilops fajok fenotipusosan hasonlék egymashoz
€s az Ae. umbellulata-hoz annak ellenére, hogy a masodik genomjuk moddosult (Kihara
1954, 1963, Chennaveeriah 1960, Kimber és Abu-Baker 1981, Kimber és Zhao 1983,
Kimber és Feldman 1987, Kimber és Yen 1989). A mdsodik genom moddosuldsdnak
mértéke azonban eltéré az egyes fajok kozott. Az Ae. triuncialis mindkét genomja kozel
azonos a donor fajok genomjaval (Kihara 1954, Kimber és Yen 1989, Zhang és Dvorak
1992, Dubcovsky és Dvorak 1994). Az Ae. columnaris és az Ae. neglecta fajok genomja
nagymértékben mddosult a donor fajok genomjdhoz képest, ez megakadalyozta pontos
szarmazdsuk tisztizdsat (Resta és mtsai 1996). Az dlland6 genomok viszonylagos
véaltozatlansdgat €s a valtozé genomok variabilitdsat aldtdmasztjdk a késobbi molekuléris

genetikai vizsgalatok is (C-savozas, in situ hibridizacid, molekuléris markerek).
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2. 4. Az Aegilops fajok és az Aegilops biuncialis jelentosége

Az U genom, mint dllandé genom nagy jelentdséggel bir az Aegilops nemzetségben, mert a
23 fajbdl 11 tartalmaz U genomot (Van Slageren 1994). Az M genom 10 Aegilops fajban
taldlhaté meg, igy ez a mdasodik legelterjedtebb genom az Aegilops nemzetségben (Van
Slageren 1994). Az Aegilops nemzetség eddigi ismereteink szerint 11 diploid, 10 tetraploid
és két hexaploid fajbdl 4ll (Van Slageren 1994), melyek genomformuldja rendkiviil
valtozatos. D, S, U, C, N, M és T genomokkal rendelkeznek (1. melléklet). Az Aegilops
fajok a mediterrdn éghajlatot kedvelik, a Kandri-szigetektSl egészen Azsia nyugati részéig,
Afganisztanig és Nyugat-Kindig honosak (Van Slageren 1994). Az Aegilops nemzetségbe
tartozd fajok egyes vonalai j6 betegség- és rovarkartevok elleni rezisztencidval is
rendelkeznek (Gill és mtsai 1983, 1985, 1986; Raupp és mtsai 1995, 1997), kivalo
rezisztenciaforrdsai az arpa sarga torpeség virusnak (Makkouk és mtsai 1994), tovabbd a
kiilonbozo rozsdabetegségeknek (Damania és Pecetti 1990, Dimov és mtsai 1993). Tobb
agrondmiailag hasznos tulajdonsdgot (betegség- €s rovarkartevOk elleni rezisztencia,
stressz- €s sotlirés, télallosag) épitettek at a buza genetikai dllomanyaba ezekbdl a fajokbdl
(Cox és mtsai 1994; Gill és Raupp 1987, Gill és mtsai 1987; Raupp és mtsai 1993; Friebe
€s mtsai 1996b). Az Ae. biuncialis-bol napjainkig nem vittek at hasznos agrondmiai
tulajdonsagokat k6dold géneket, igy az Ae. biuncialis-bdl torténd génatvitel lehetdvé teheti
Uj rezisztencia gének beépitését a termesztett biizaba.

Az Aegilops biuncialis Vis. [syn. Aegilops lorentii Hochst., T. macrochaetum (Shuttlev. &
A. Huet ex. Duval-Jouve) K. Richt] (2n=4x=28, U°U"M"M"), az Aegilops nemzetségbe
tartozik (1. melléklet). Az Aegilops biuncialis-on kiviil tobb tetraploid faj is tartalmaz U és
M genomot: az Ae. geniculata Roth. (2n=4x=28, USU*M*M®), az Ae. columnaris Zhuk.,
(2n=4x=28, UUMM) és az Ae. neglecta Req. Ex Bertol. (2n=4x=28, U"U"M"M").
Az Ae. biuncialis U° genomjanak a diploid Ae. umbellulata (syn. Triticum umbellulatum)
Zhuk. (2n=2x=14, UU), mig az M" genomjénak az Ae. comosa (syn. Triticum comosum)
Sm. in Sibth. & Sm. (2n=2x=14, MM) a donorja (Kimber és Sears 1983; Resta és mtsai
1996). Az Ae. biuncialis a tobbi Aegilops fajhoz hasonléan a Foldkozi-tenger
medencéjében és Azsia nyugati részén honos, altaldban ott, ahol az évi dtlag
csapadékmennyiség 225 és 800 mm kozoétt van, de eléfordul olyan teriileteken is, ahol az
évi atlag csapadékmennyiség 1250 mm (Van Slageren 1994). Az Ae. biuncialis azért volt

képes kiilonbozd éghajlati viszonyokhoz adaptdlédni, mert nagy genetikai variabilitdssal
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rendelkezik. Az Ae. biuncialis egyes vonalai sétliréssel ill. szdrazsagtiiréssel (Molnar és
mtsai 2004) rendelkeznek €s szamos betegség-rezisztencia gént tartalmaznak.

Az Ae. biuncialis nagy genetikai valtozatossagat mutatja, hogy az Ae. biuncialis kiilonb6z6
helyrdl begytijtott génbanki tételeinek C-sav és FISH mintdzatdban eltérések figyelhetok
meg (Badaeva és mtsai 2004, Schneider €s mtsai 2005).

2. 5. A kiilonb6z6 molekularis citogenetikai médszerek kialakulasa és

felhasznalasuk az Aegilops fajok vizsgalatara

A diploid és poliploid Aegilops fajok els6 kartiotipus elemzését tobb mint 40 éve
Chennaveeraiah (1960) végezte el hagyomanyos kromoszdmafestési modszerekkel. Ezek a
modszerek még nem tették lehetdvé az egyes kromoszémdk azonositdsiat, mert sok
kromoszoma mérete €s karardnya hasonld, a szatellites kromoszémakat azonban
egyértelmiien meg lehet kiilonboztetni a masodlagos beflizodésiik alapjan. A kromoszémak
megkiilonboztetésére és azonositasara dolgoztak ki késébb a kiillonbozd savozasi és in situ
hibridizacios technikakat.

Eldszor Caspersson és munkatdrsai (1968) novényi és allati prepardtumok kinakrin
(quinacrin) mustarral torténd festése utan ultraibolya fényben vildgos és sotét savokat
figyeltek meg (Q-sdvozas). A Q-sdv technika azonban nem terjedt el a kutatdsban, mivel
koltséges és a sdvok gyorsan veszitenek fényintenzitdsukbol. Késobb Gall és Pardue
(1969) megfigyelte, hogy Giemsa festéket alkalmazva a kromoszomak denaturacidja majd
renaturdcidja utdn a kromoszomdkon jellegzetes sdvok jelennek meg. Késobb,
tapasztalataikra alapozva dolgoztdk ki a Giemsa festési eljarasokat, ezen beliil a C-
savozast. Manapsdg mar sokféle sdvozdsi technika létezik a C-sdvozdson kiviil: N-, F-
(fluoreszcens), Hy- G-, Re, AgNOR. Az N-sdvozas egyszerlibb, de a centroméra koriili
kisebb savok nem mutathatok ki vele. A kiilonb6zd kromoszéma-sdvozdsi moddszerek
lehetové teszik az egyes kromoszomdk azonositdsit a specifikus sdvmintdzat alapjan
(Friebe és mtsai 1996a).

A heterokromatin kifejezést eldszor Heitz (1928) haszndlta a jobban festddo,
kondenzaltabb kromoszéma-régidk jellemzésére. A heterokromatin jellemzdje, hogy az
interfazisban is megtartja kondenzalt form4jat. Kétféle heterokromatint kiillonboztetiink
meg: a fakultativ heterokromatin a kromoszémékon idészakosan, csak egyes fazisokban
jelenik meg, mig a konstitutiv heterokromatin a homolég kromoszémdkon mindig

egyformén jelenik meg, mert olyan kromoszomaszegmensek Osszessége, melyek repetitiv
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szekvencidkat tartalmaznak. A C-sdvozas neve arra utal, hogy a kromoszomak konstitutiv
heterokromatikus régioit festi meg. A C-sdvok mennyisége azonban kozvetleniil nem
hozhaté kapcsolatba a repetitiv szekvencidk mennyiségével, ugyanis vannak olyan repetitiv
szekvencidk, amelyek nem festddnek C-sdvozdssal, igy nem azonosithatok ezzel a
mddszerrel (Schweizer és mtsai 1990). A C-sdvozasi mddszereket a gabonafélék koziil
Rees 1974, Vosa 1974, Gill és Kimber 1974 a,b, Hadlaczky és Belea 1975). Napjainkban a
C-savozéas nemcsak a 21 biza kromoszémapar, hanem a 42 kromoszémakar koziil 35
azonositasat is lehetové teszi (Gill és mtsai 1991). A C-savok a kromoszémak
centromérdjan, telomérdjan és nukleolusz organizil6 régidkban (NOR) helyezkednek el. A
C-sav technika hétrdnya, hogy a sdvok kiértékelése nehézkes, nagy gyakorlat sziikséges
hozza. Elényeként megemlitheté a modszer olcsésdga. A C-sdvok elhelyezkedésére nagy
variabilitds jellemzd, amely azonban nem csak a vizsgalt buzafajtdk kozotti
polimorfizmust6l, hanem a vizsgdlat koriilményeitdl is fiigg (Friebe és Gill 1994). A C-
savok variabilitdsat a diploid Aegilops fajokon is megfigyelték (Friebe és mtsai 1992,
1993, 1995 a, b, 1996 c, Friebe és Gill 1995, Badaeva és mtsai 1996 a,b). Napjainkig az
Osszes diploid Aegilops faj C-sav kariotipusét kidolgoztak (Friebe és mtsai 1992, 1993,
1995 a, b, 1996 c, Friebe és Gill 1995, Badaeva és mtsai 1996 a,b) és tobb poliploid
Aegilops taj (Ae. peregrina, Ae. cylindrica, Ae. geniculata, Ae. crassa, Ae. kotschyi, Ae.
biuncialis, Ae. columnaris, Ae. neglecta) C-sav kariotipusat is elkészitették (Badaeva és
mtsai 1998, 2002, 2004; Friebe és mtsai 1996 d, 1998; Linc és mtsai 1999). Badaeva és
mtsai (2004) tobb poliploid Aegilops faj C-sav kariotipusat elkészitették, az egyes fajokon
beliil el6fordulé valtozatok C-sdv mintdzatit is Osszehasonlitottdk. A sdvmintdzat
értékeléséhez az Aegilops fajokndl is nagy gyakorlat sziikséges, mert sok sav figyelhetd
meg az Aegilops fajok kromoszémdin. A savok a kromoszémdk teloméras és centroméras
régidiban helyezkednek el (Friebe és mtsai 1993). Az Ae. comosa és az Ae. geniculata 2M
€s SM kromoszomai nem kiilonboztethetok meg a C-sdv mintdzat alapjan (Friebe és mtsai
1999).

Napjainkra a C-sdvozdsi modszerek helyett az in situ hibridizaciés technikdkat
(fluoreszcens in situ hibridizaci6 és genomi in situ hibridizacid) alkalmazzdk a
leggyakrabban. Ezek a mddszerek koltségesek, azonban a kiértékelés konnyebb, kevesebb
gyakorlatot igényel, mint a sdvozasi eljarasokndl. Az els6 in situ hibridizaciés mddszerek
soran radioaktiv izotépokat haszndltak a DNS szekvencidk jelolésére (Gall és Pardue

1969). Az izotépokat azonban nagy odafigyeléssel kellett kezelni és a hibridiz4cids jelek
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autoradiografiaval torténd elOhivdsa sok 1dot vett igénybe, ezért kidolgoztdk a nem
radioaktiv jelolési eljarasokat. Biotinnal jelolt DNS probdkat Rayburn és Gill (1985)
hasznalt elészor novényi kromoszomakon. A fluoreszcens eljardason alapulé kimutatdsi
modszerek még egyszerlibben kivitelezhetové tették az in situ hibridizacidt, igy a
fluoreszcens festékek haszndlata gyorsan elterjedt (fluoreszcens in situ hibridizacid) (Jiang
és Gill 1994). A fluoreszcens in situ hibridizacié (FISH) soran vagy jelolt fluorokrémokat
épitiink be a DNS szekvencidba (kozvetlen jelolés) vagy nem a DNS szekvencidba
beépitett nukleotidokat, hanem a detektdldsi folyamat sordn hozzdjuk kapcsol6do
antitesteket jeloljiik fluoreszcens festékkel (kozvetett jelolés). A kozvetett jelolés elonye,
hogy érzékenyebb, erdsebb hibridizicids jeleket kapunk. A multicolor FISH mddszer
elterjedésével -amely sordn parhuzamosan tobb DNS prébat jelolnek meg kiilonb6z6 szinti
fluorokrommal- lehetdvé valt egyszerre tobb DNS préba hibridizaciés helyeinek
kimutatdsa egy preparatumon (Mukai €s mtsai 1993). A kiilonboz6 gabonafélék
genomjabol izolalt repetitiv DNS szekvenciak probaként torténd alkalmazasa lehetové tette
a gabonafélék genomjainak molekuldris citogenetikai vizsgélatat (Jiang és Gill 1994).
Rayburn és Gill (1985) megfigyelte, hogy a rozsbdl izoldlt 120 bp hosszi repetitiv DNS
szekvencidkat tartalmazé proba foleg a biza B genomjanak kromoszémaihoz hibridizal. A
pScl19.2 prébaval a buza kromoszémak koziil az 0Osszes B genomhoz tartozd
kromoszéma, az A genom kromoszémadi koziil a 4A és SA kromoszéma azonosithatd
(Rayburn és Gill 1985). A pAsl repetitiv DNS probaval, amelyet az Aegilops tauschii
genomjabdl izolaltak, a D genom kromoszomai felismerhetOk (Rayburn és Gill 1986). Ezt
a két DNS probat egyiitt alkalmazva a buza 21 par kromoszomédjabol 17 péar azonosithatd
(Rayburn és Gill 1985, 1986, Mukai 1993). Pedersen és Langridge (1997) egy GAA
trinukleotidokat nagy képiaszamban tartalmazo6 tj DNS prébat allitott el6. A GAA és pAsl
DNS prébdkkal mind a 21 btiza kromoszémapar azonosithaté. A GAA trinukleotidokat
tartalmaz6 DNS proba a buza kromoszomdin sok hibridizacios jelet ad, ezért a
kromoszomak nagyobb biztonsdggal kiillonboztethetok meg egymastdl ezzel a probaval
(Pedersen és Langridge 1997). Gerlach és Bedbrook (1979) egy biizdbdl izolalt
riboszomdlis DNS szakaszt emésztett EcoR1 restrikciés enzimmel. gy egy olyan DNS
probat kapott (pTa71 préba), amely a kromoszomdk NOR régidjdban (Nukleolusz
Organizdlé Régié) ad hibridizacids jelet. A pTa71 DNS klon tehdt segitséget nyujt a
szatellites kromoszémdk azonositisdban. A fluoreszcens in situ hibridizaci6é alkalmas a
buizaval rokon fajok (Secale, Hordeum, Aegilops) kromoszomainak azonositdséara is. Eddig

tobb diploid (Castilho és Heslop-Harrison 1995, Badaeva és mtsai 1996 a,b) és poliploid
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(Mukai és mtsai 1996, Badaeva és mtsai 1998, Badaeva és mtsai 2004) Aegilops faj
kariotipusat elkészitett€k, de szadmos Aegilops faj FISH kariotipusa mdig nem késziilt el.
Az Aegilops fajok FISH mintdzata kevésbé Osszetett, mint a C-sdv mintdzatuk. A
multicolor FISH segitségével a kiillonbozd hibridizacids jelek kiértékelése konnyebb az
Aegilops kromoszomdakon, mert a FISH jelek kiilonb6zd szintiek, mig a C-sdvozdsndl
minden sdv azonos szinll. Mig a C-savok estében a savok kozel fele mutat eltéréseket az
adott faj kiilonbozd szarmazasu egyedei kozott (Friebe és mtsai 1992, Friebe és Gill 1995),
addig az in situ hibridiz4cié sordn pSc119.2 és pAsl DNS klénokkal nem mutathaté ki
ekkora eltérés a fajon beliil (Badaeva és mtsai 1996 a, b, Schneider €s mtsai 2005). A FISH
mintdzat alapjan a faj- és nemzetséghibridekben és azok szdrmazékaiban is lehetové valt az
egyes kromoszomdk azonositisa. A kiilonbozd fajokhoz és nemzetségekhez tartozd
kromoszémak megkiilonboztetése, kimutatdsa azonban tobbnyire a genomi in situ
hibridizaciéval (GISH) torténik (Schwarzacher és mtsai 1989).

A genomi in situ hibridiz4ci6 sordn a donor faj fluorokrémmal jelolt teljes genomi DNS-ét
hasznaljdk hibridizaciés probaként, és a recipiens faj jeloletlen DNS-ét alkalmazzak
blokkolé DNS-ként (Schwarzacher és mtsai 1989, Le és mtsai 1989). Ezzel a mdédszerrel
lehetséges a két faj genomjanak megkiilonboztetése €s az intergenomikus transzlokdcidk
kimutatdsa (Mukai és mtsai 1993, Molnar-Lang €s mtsai 2000a, b, 2005, Zemetra és mtsai
1998). A GISH mddszer alkalmas tovabbd a poliploid novényfajokban az egyes genomok
kozotti atrendezodések kimutatdsara is (Linc és mtsai 1999, Benavente és mtsai 2001). A
transzlokaciokban a beépiilt kromoszoma-szegmentum mérete és a transzlokacids
toréspont helye is meghatdrozhat6. A GISH alkalmas tovdbba a két faj kozotti
kromoszéma-parosoddsok kimutatdsara is. A GISH mddszerrel a kozeli rokonsdgban allo
fajok kromoszomadit nehezebb megkiilonboztetni, mint a tdvolabbi rokonsagban lévoket.
Ennek tulajdonithat6 az, hogy a GISH mddszer nehezebben kivitelezheté a Triticum-
Aegilops hibridekben és szarmazékaikban (Molnédr és mtsai 2005), mint a buza és arpa
kromoszomadkat tartalmazd genetikai alapanyagokban (Molnar-Lang és mtsai 2000 a,b,
2005). Napjainkban a genomi in situ hibridizacié érzékenységének novelésével lehetové
valt a poliploid fajokban az egyes genomok megkiilonboztetése. Mukai és munkatarsai
(1993) a termesztett buzaban GISH mddszerrel kimutattak, hogy a 4A kromoszéma hosszi
karjdnak 32%-a egy B genomhoz tartoz6 kromoszoémabdl szarmazik. In situ hibridizacids
modszerek felhaszndldsaval a Triticum turgidum L. és a Triticum aestivum L. 4A
kromoszémadin pericentrikus inverziét és 4AL-5SAL-7BS kromoszémdkat magaba foglalo

ciklikus transzlokdciot mutattak ki (Devos és mtsai 1993). Jiang és Gill (1994) a tetraploid
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Triticum timopheevi Zhuk. buzafajban a 6A-1G-4G kromoszomadkat érintd ciklikus
transzlokaciot azonositott kromoszoma-sdvozdssal €s in situ hibridizaciéval. Szamos
kromoszoma-atrendezddést mutattak ki a poliploid Aegilops fajokban is. Benavente és
mtsai (2001) az Ae. geniculata U és M genomjit, mig Linc és mtsai (1999) az Ae.
cylindrica C és D genomjét kiilonboztették meg egymastdl GISH-sel. Linc és mtsai 1999 a
C és D genomok kozott intergenomikus dtrendezddéseket mutattak ki. A fenti eredmények
mutatjak, hogy a kromoszoma-savozasi és in situ hibridizaciés moddszerek alkalmasak a
btiza és rokonsagi kore kozott a kromoszoma-atrendezddések kimutatdsara.

A C-sdvozési vizsgalatok igazoltdk Zohary és Feldman elméletét az allando és valtozo
genomokrol: C-sdv polimorfizmust figyeltek meg sok tetraploid és diploid Aegilops faj
kromoszomadin (Badaeva és mtsai 1996a, Badaeva és mtsai 2004). A C-sav mintdzatok
polimorfizmusa alapjan feltételezhetd, hogy a kromoszoma &trendezddések a repetitiv
szekvencidk elhelyezkedésében és mennyiségében is okoztak valtozasokat, amely a FISH
polimorfizmust eredményezi az U és M genom kromoszémain. Zohary és Feldman (1962)
elméletét igazoljdk az U és az M genom kromoszémadin tapasztalt fluoreszcens in situ
hibridizaciés kiillonbségek (Badaeva és mtsai 1996 a, b). A repetitiv DNS szekvencidk
elhelyezkedése nagyobb variabilitdst mutat az M genom kromoszémadin, mint az U genom
kromoszomadin (Chee és mtsai 1995). Ezeket a megfigyeléseket késobb aldtdmasztottak az
STS primerekkel (Chee és mtsai 1995), repetitiv DNS hibridizaciéval (Resta €s mtsai
1996) és AFLP analizissel is (Monte és mtsai 2001).

Az elébbi példdk szemléltetik, hogy a molekuléris citogenetikai technikdknak nagy
szerepilk van az Aegilops fajok szdrmazdsidnak és széles genetikai variabilitidsanak
feltarasdban. A Giemsa C-sdvozds és napjainkban az ISH technikdk 1j adatokat
szolgdltatnak a vad buizafajok genetikai rokonsdgardl €s segitséget nyudjtanak a termesztett
bliza szarmazasanak vizsgalatdban is.

Az Aegilops fajokon végzett C-savozasi €s FISH vizsgdlatokkal lehetdvé valt a kiilonb6zo
Aegilops fajokkal létrehozott genetikai anyagokban (addicids-, szubsztiticids- és

transzlokacios vonalak) az Aegilops kromoszémék azonositdsa.
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2. 6. Triticum - Aegilops fajhibridek, addiciés vonalak eléallitasa és

molekularis citogenetikai elemzése

Az idegen faju keresztezések egyik célja rezisztencia gének beépitése a termesztett biiza
genetikai dllomanyédba (Belea 1986, Dudits és Heszky 2000). Az idegen faju génétvitel
elsd 1épése faj- és nemzetséghibridek létrehozdsa. A buza és az Aegilops fajok kozeli
rokonsdga miatt a két nemzetség a természetben is konnyen keresztezddhet. Igy érthetd,
hogy madr a kutatdsok kezdeti id0szakaban is a vildg szdmos teriiletér0l beszdmoltak be
spontan Triticum X Aegilops hibridekrdl (Popova 1923, Leighty és Taylor 1927, Jakubciner
1932 és Vavilov 1935). Magyarorszagon Dégen (1917) és Rajhdthy (1954) irta le spontan
Triticum X Aegilops hibridek létrejottét. Synder és mtsai (2000) 7. aestivum X Ae.
cylindrica hibrideket buzaval visszakeresztezve fertilis BC; novények 1étrejottét figyelték
meg. Mar a 20. szdzad els6é felében beszadmoltak mesterséges koriilmények kozott
létrehozott Triticum x Aegilops hibridekrdl (Lelley és Rajhathy 1955, Sears 1956). A
hibridekkel val6 visszakeresztezés utdn addicids €s szubsztiticidés vonalak hozhatdk 1étre
(Friebe és mtsai 1995 a, 1996 b, 1999 2000, 1. tabldzat). Az Aegilops nemzetség legtobb
tagjaval 1étrehoztak teljes diszomds addiciés sorozatokat, de 7. aestivum- Ae. biuncialis

teljes diszomads addicios sorozatot még nem allitottak eld (1. tablazat).
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1. tdblazat: Napjainkig eldallitott fontosabb Triticum aestivum X Aegilops hibridek, addicids-, szubsztiticids-
és transzlokacios vonalak (az 1988 elott eldallitott addicids, szubsztiticids €s transzlokdcidés vonalakat 1d.
még Shepherd és Islam 1988). Ahol a ma haszndlt nevezéktan eltér az irodalmi hivatkozdsban taldlhaté

Aegilops fajnévtdl ott a ma hasznélt elnevezés zardjelben lathato.

No6vényi anyag

Hivatkozas

Triticum - Aegilops hibridek/ visszakeresztezett vonalak

Triticum x Aegilops hibridek (mind a 23 Aegilops fajjal 1983-ig)

Sharma és Gill 1983 (szemle)

Aegilops cylindrica -Triticum aestivum hibridek

Kiilonb6z6 Triticum- Aegilops hibridek

Belea 1968
Készegi és mtsai 1990
Belea 1986

Kiilonbozd Triticum- Aegilops hibridek

Farooq és mtsai 1990

Triticum aestivum- T. longissimum (Ae. longissima) hibridek

Narjano és Maestra 1995

Triticum aestivum- Ae. biuncialis hibridek Ozgen 1983
Logojan és Molndr-Lang 2000
Triticum aestivum- Ae. kotschyi BC vonalak Thiele és mtsai 2002

Triticum - Aegilops addiciés vonalak

Triticum aestivum- Ae. umbellulata addiciés vonalak

Kimber 1967
Friebe és mtsai 1995a

Triticum aestivum- Ae. mutica (Ambylopyrum muticum) addicids vonalak

Dover 1973

Triticum aestivum-Aegilops kotschyi addicids vonalak

Driscoll 1973-74

Triticum aestivum- Ae. longissima addiciés vonalak

Feldman 1975

Hart és Tuleen 1983
Feldman, unpublished, 1d.
Shepherd és Islam 1988

Triticum aestivum- Ae. ventricosa addiciés vonalak

Dosba és mtsai 1978
Delibes és mtsai 1981
Rivoal és mtsai 1986

Triticum aestivum-Ae. sharonensis addicids vonal

Miller és mtsai 1982

Triticum aestivum -Ae. bicornis addicios vonalak

Riley és Chapman unpublished,
Shepherd és Islam 1988

Triticum aestivum-Ae. searsii addicios vonalak

Pietro és mtsai 1988

Triticum aestivum- Ae. markgrafii (Ae. caudata) addiciés vonalak
Triticum aestivum- Ae. caudata amfiploidok és addiciés vonalak

Schubert és Bliithner 1995
Friebe és mtsai 1992

Triticum aestivum- T. peregrinum (Ae. peregrina) addiciés vonalak
Triticum aestivum- Ae. variabilis (Ae. peregrina) addiciés vonalak

Friebe és mtsai 1996d
Spetsov és mtsai 1997

Triticum aestivum- Ae. geniculata addiciés vonalak

Friebe és mtsai 1999

Triticum aestivum- Aegilops speltoides addiciés vonalak

Friebe és mtsai 2000

Triticum aestivum-Ae. biuncialis addiciés vonalak

Schneider és mtsai 2005

Triticum -Aegilops szubsztitiiciés vonalak

Triticum aestivum- Ae. umbellulata- Ae. sharonensis dupla szubsztiticids
vonal

Reader és Miller 1987

Triticum aestivum- Ae. umbellulata szubsztiticidés vonalak

Riley és mtsai 1973

Triticum aestivum- Ae. caudata szubsztiticios vonalak

Muramatsu 1973

Triticum aestivum- Ae. sharonensis szubsztiticidés vonalak

Miller és mtsai 1982

Triticum aestivum-Ae. longissima szubsztiticios vonal

Netzle és Zeller 1984

Triticum aestivum- Ae. tauschii szubsztiticids vonalak

Conner és mtsai 1988

Triticum aestivum- Ae. longissima szubsztiticids vonalak

Millet és mtsai 1988

Triticum aestivum- Ae. variabilis (Ae. peregrina) szubsztiticids vonalak

Spetsov és mtsai 1997

Triticum aestivum- Ae. speltoides szubsztiticids vonalak

Eser 1998

Triticum aestivum- Ae. ovata (Ae. geniculata) szubsztiticios vonalak

Dhaliwal és mtsai 2002

Triticum -Aegilops transzlokacios vonalak

Triticum aestivum- Aegilops transzlokdcids vonalak

Friebe és mtsai 1996 b (szemle)

Triticum aestivum- Ae. comosa transzlokacids vonalak

Riley és mtsai 1966, 1968
Miller és mtsai 1988a

Triticum aestivum- Ae. umbellulata transzlokacids vonalak

Koebner és Shepherd 1987
Friebe és mtsai 1995a

Triticum aestivum- Ae. longissima transzlokdcids vonalak

Donini és mtsail995

Triticum aestivum- Ae. speltoides transzlokaciés vonalak

Lapochkina és mtsai 1996
Eser 1998

Triticum aestivum- Ae. ovata (Ae. geniculata) transzlokdciés vonalak

Dhaliwal és mtsai 2002
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Az addiciés vonalak egy idegen fajbdl szdrmazd kromoszomapért hordoznak a buza
genomja mellett, mig a szubsztiticidés vonalak esetében a buza egy kromoszémaparjit egy
idegen fajbdl szarmazé kromoszomapdrral helyettesitjiik. Az addicids- és szubsztiticids
vonalak fontos szerepet jdtszanak a transzlokdciés vonalak létrehozdsdban, amelyek
alapanyagok lehetnek az agrondmiailag fontos tulajdonsdgok beépitéséhez a buzaba (1.
tdblazat). Az addicids- €s szubsztiticiés vonalak eldéllitdsa azonban nehézségekbe
titkozhet, mert az Aegilops fajok tobb kromoszémadja is hordoz gametocid géneket (Endo
€s Tsunewaki 1975, Endo és Katayama 1978, Maan 1975). Az Ae. caudata 3C (Endo és
Katayama 1978), az Ae. cylindrica 2C (Endo 1996), az Ae. geniculata 4M (Kynast és mtsai
2000) az Ae. sharonensis 2S és 4S (Maan 1975), az Ae. triuncialis 3C (Endo és Tsunewaki
1975), az Ae. longissima 2S és 4S (Maan 1975) az Ae. speltoides 2S és 6S kromoszomadja
(Tsujimoto és Tsunewaki 1983, 1984) is tartalmaz gametocid géneket (Gc faktorokat).
Tsujimoto és Tsunewaki (1984) egy Ae. speltoides-bdl szdrmazd gametocid génnek biza
genomba tOrténd beépiilésérol szamolt be. Az Aegilops kromoszomdk hatdsara a him- és
n6i gamétdk fertilitdsa csokken a Triticum - Aegilops addicios vonalakban, az amfiploidok
€s a monoszomds addiciés vonalak nagyobb kromoszomalis instabilitdst mutatnak, mint a
diszomds addiciok (Sutka 2004). Megfigyelték, hogy az egy Aegilops kromoszOmét
tartalmazé monoszémds addiciés vonalakban a kromoszémdk torése, egyes szakaszok
delécidja és az igy keletkezett fragmentumok Osszeolvaddsa figyelheté meg azokban az
utédokban, amelyekben az Aegilops kromoszéma mdr nincs jelen (Endo 1988). Miller és
mtsai (1982) megéllapitottak, hogy az Ae. sharonensis 4S kromoszémadja -melyet "kakukk’
kromoszomanak neveztek el- 100%-os gyakorisdggal adddik 4t az utédokba, ezért nem
lehetett teljes addicids sorozatot elddllitani. Mas Aegilops fajok esetében is megfigyelték,
hogy az egyes Aegilops kromoszémak kiilonbozé gyakorisdggal adédnak 4t a biza
genomjdba (Miller 1983), ennek ellenére tobb Aegilops fajbdl allitottak teljes addicids és
szubsztiticiés sorozatokat (1. tablazat). Az elébb felsorolt okok miatt a Gc faktrok
megnehezitik az addicids és szubsztiticidés vonalak eldallitdsat, azonban hasznosak
lehetnek a kiilonb6z6 delécids vonalak eldallitdsdban, melyekkel lehetdség nyilik egyes
molekuléris markerek fizikai térképezésére.

Friebe és mtsai (1995a, 1996 a,b, 1999, 2000) eddig szdmos Triticum aestivum - Aegilops
addicids vonalat éllitottak eld. Az addiciés vonalakat C-sdvozassal azonositottdk. A C-
savok mérete és elhelyezkedése nagy valtozatossdgot mutat az egyes Aegilops fajokon
belill is, ezért sok kiilonbozd szarmazdsu génbanki tétel vizsgdlata volt sziikséges az

addiciés vonalak azonositisdhoz. Azonban a kromoszémdkon nagy mennyiségben
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megjelend C-savok lehetové tették a transzlokdciok azonositasat is (Friebe és mtsai 1992).
Friebe és mtsai (1992) T. aestivum - Ae. caudata amfiploid novényekben azonositottak
egy, a buza kromoszomai kozott 1étrejott transzlokéciét (T3BL6BL és T3BS'6BS), st a C-
savozasi modszerrel a buza és az Aegilops kromoszémak kozotti atrendezddéseket is
kimutattdk. Miller és mtsai (1982) C-sdv technikdval azonositottdk a 7. aestivum - Ae.
sharonensis addicids- és szubsztiticiés vonalakban az Ae. sharonensis 4S kromoszom4jat.
Dhaliwal és mtsai (2002) C-sdvozdassal azonositottdk a 7. aestivum - Ae. geniculata SD/5SM
szubsztiticidt. Az elébbi példdk mutatjdk, hogy C-sdvozds alkalmas idegen faju
kromoszomdk kimutatdsara buza hattérben. A C-sdvok kiértékelése azonban nagy
gyakorlatot igényel, a fluoreszcens in situ hibridizaciés mintdzatok elemzése egyszeriibb a

Triticum aestivum X Aegilops hibrideknél és szarmazékaiknal (Schneider és mtsai 2005).

2. 7. Agronomiailag hasznos gének atvitele az Aegilops fajokbol a

termesztett bizaba

Az idegen faju génatvitel transzlokdciés vonalak eldallitdsaval valdsithatdé meg. A
transzlokacids vonalak egy része agrondmiailag hasznos tulajdonsdgokat kédolé géneket
tartalmazhat. Transzlokdcids vonalak eldallitdsaval tobb agrondmiailag hasznos gént
juttattak be idegen fajokbdl a termesztett buzaba (2. a és b tdblazat).

Eldészor McFadden (1930) vitt 4t betegség-ellendllésdgot rokon fajokbdl a bizéaba. Knott és
Dvorak (1976) 6sszefoglaltdk, mely idegen fajokbdl épitettek be agrondmiailag hasznos
tulajdonsagokat a termesztett buizdba. Sears (1956) kromoszomatoréseket indukélt
besugarzassal, amely elOsegitette az Ae. umbellulata rozsdarezisztencidjanak beépiilését a
biiza genomjidba. A homoldég kromoszémdk parosoddsiat a buza 5B kromoszémédjanak
hosszd karjan elhelyezkedd Phl gén szabdlyozza. A Phl gén gatlé hatisat a homeoldg
kromoszomak pdarosoddsdra el6szor Riley és mtsai (1968) irtdk le. A homeolég
kromoszémak kozti parosodds indukdldsa azonban lehetséges a Phl gént nem tartalmazo
mutdns vonalak felhaszndldsaval. Elészor a Chinese Spring fajtdval éllitottak eld ph
mutans vonalat (Sears 1977). Késébb egy gyengébb hatdsi Ph2 gént is kimutattak a biza
genomjaban (Sears, 1984). Az Ae. speltoides-bOl a buzdba épitett Ph szuppresszor gén -
amely hatdsdra a buza kromoszomdi az idegen fajbdl szarmazé kromoszémakkal
parosodnak- konnyebbé tette az idegen fajokbdl szarmazd gének beépitését a termesztett

biizaba (Dvorak 1977).
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2. a tdblazat: Az Aegilops fajokbodl a termesztett bizaba beépitett fontosabb betegség rezisztencia gének

Betegség neve

Fajnév

Rezisztencia gén

Hivatkozas

Levélrozsda
(Puccinia recondita)

Ae. umbellulata

Ae. speltoides

Ae. tauschii

Ae. ventricosa

Ae. geniculata

Lr9

Lr28, Lr35, Lr36, Lr51

Lr21, Lr22, Lr32, Lr39, Lr40,

Lr4l, Lr42, Lr43

Lr37

tobb 1évélrozsda-rezisztencia

Sears 1956

Schachermayr és mtsai 1994
Dvorak 1977

Mclntosh és mtsai 1982
Mclntosh 1988

Naik és mtsai 1998
Helguera és mtsai 2005
Dyck és Kerber 1970

Cox és Gill 1992

Cox és mtsai 1994
Hussien és mtsai 1997
Bariana és MclIntosh 1993
Seah és mtsai 2001
Dhaliwal és mtsai 2002

Ae. triuncialis gén Aghaee-Sarbarzeh és mtsai 2002
Szarrozsda Ae. speltoides Sr32, Sr39 Mclntosh 1988
(Puccinia graminis) Kerber és Dyck 1990
Ae. comosa Sr34 Mclntosh és mtsai 1982
Ae. ventricosa Sr38 Bariana és Mclntosh 1993
Seah és mtsai 2001
Sargarozsda Ae. comosa Yr8 Riley és mtsai 1968
(Puccinia stiiformis) Ae. tauschii Yr28 Mclntosh 1988
Yri7 Bariana és Mclntosh 1993
Seah és mtsai 2001
Lisztharmat Ae. speltoides Pmi2 Miller és mtsai 1987
(Erysiphe graminis) Jia és mtsai 1996
Ae. longissima Pmli3 Ceoloni és mtsai 1988
Celolni és mtsai 1992
Pm2, Pmi19 Donini és mtsai 1995
Lutz és mtsai 1995
Buza szartoré gomba Ae. ventricosa Pchl Jahier és mtsai 1978

(szemfoltos
szértébetegség)
(Tapesia yallundae)

Huguet-Robert és mtsai 2001

2. b tablazat: Az Aegilops fajokbdl a termesztett biizdba beépitett fontosabb kartevdkel szembeni rezisztencia

gének

Kartevo neve

Fajnév

Rezisztencia gén

Hivatkozas

Cisztaképz0 fondlféreg
(Heterodera avenae)

Ae. ventricosa

Cre2, Cre5, Cre6

Delibes és mtsai 1993
Jahier és mtsai 1996, 2001

Ae. tauschii Cre3, Cre4 Eastwood és mtsai 1991
Ae. triuncialis Cre7 Romero és mtsai 1998
Gyokérgubacs fonalféreg | Ae. peregrina Mnl Yu és mtsai 1990

(Meloidogyne naasi)

Barloy és mtsai 2000

Hesszeni 1égy

Ae. tauschii

H22, H23, H24, H13,

Raupp és mtsai 1993

(Mayetiola destructor) H26 Gill és mtsai 1987
Cox és Hatchett 1994
Ae. triuncialis H30 Martin-Sanchez és mtsai 2003
Ae. ventricosa H24, H27 Delibes és mtsai 1997a,b
Z6ld gabonalevéltett Ae. tauschii Gb3 Hollenhorst és Joppa 1983
(Schizaphis graminum) Weng és Lazar 2002
Gb4 Martin és mtsai 1982
Gbz Gill és Raupp 1987
Flinn és mtsai 2001
Zhu és mtsai 2004
Gba Smith és Starkey 2003
Ae. speltoides Gbx Weng és Lazar 2002
Gb5 Dubcovsky és mtsai 1998

25




Az Egyesiilt Allamokban az Oszi buzafajtik egy része (pl. Arthur 71) az Aegilops
umbellulata-bol (Sears 1956) szarmazé Lr9 (Lr= leaf rust) levélrozsda-rezisztencia gént
hordozza, azonban ezek a transzlokdcidk csokkentették a termés mennyiségét és késdbb
elvesztették ellendllésagukat a levélrozsda fertdzéssel szemben. Az Lr9 gén az Ae.
umbellulata 6U kromoszomdjanak hosszu karjan helyezkedik el (Athwal és Kimber 1972),
melyhez szoros kapcsoltsigban 1évé molekuldris markereket is Aallitottak elo
(Schachermayr és mtsai 1994). Az Ae. speltoides-bol szarmazéd Lr28 gént Dvorak (1977)
épitette be a bliza genomjdba. Az Lr28 gén a buiza 4A kromoszéméhoz transzlokélédott,
melynek elhelyezkedését monoszomds analizissel allapitottdk meg a buza genomban
(Mclntosh és mtsai 1982). Az Lr28 génnel egyiitt nem vittek at mas kéros tulajdonsagokat
a biza genomjdba. Az Lr28 gén Ausztrdlidban széles korben elterjedt, tovabbd hatdsosan
mikodik Eurépédban és Dél-Azsidban a levélrozsda fertzés ellen, azonban Eszak-Amerika
egyes teriiletein mar nem hatdsos (Mclntosh és mtsai 1995). Az Ae. speltoides-bol
szarmazé Lr36 levélrozsda rezisztencia gén a buza 1B és 6B kromoszémdjihoz
transzlokalédott (Dvorak 1977, Dvorak és Knott 1990). Az Lr21 és Lr22 levélrozsda-
rezisztencia gének az Ae. tauschii genomjabdl szarmaznak (Rowland és Kerber 1974).
Kerber és Dyck (1990) az Lr35 levélrozsda gént épitették be a biza genomjdba. Dhaliwal
€s munkatirsai (2002) az Ae. geniculata levélrozsda rezisztencidjat juttattdk be a
termesztett buzaba. Az egyik transzlokédcié, amely az SM kromoszoma hosszi karjanak
csak egy rovid szegmentumat hordozta, igéretes rezisztencia forrdsnak bizonyult nemcsak
a levél-, de a sargarozsdaval szemben is (Aghaee-Sarbarzeh és mtsai 2002).

Riley és mtsai (1968) kromoszéma-parosoddst indukdlé Ae. speltoides vonalakat
hasznaltak fel homeoldg rekombindciok 1étrehozdsara, igy sikeriilt az Sr34 (Sr= stem rust,
szarrozsda) és Yr8 (Yr= yellow rust, sargarozsda) gént az Ae. comosa-bol a biza
genomjdba bejuttatni. Az Yr8 gént kiillonbozd transzlokaciok tartalmazzdk a biza
genomban T2D2M (Miller és mtsai 1988 a, b), T2A2M (Mclntosh és mtsai 1982). Sears
és mtsai (1977), Mclntosh és mtsai (1982) homeolog rekombinéci6 segitségével épitették
be az Sr32 gént a buza 2A, 2B ill. 2D kromoszémdjdba az Ae. speltoides 2S
kromoszém4jabol. Kerber és Dyck (1990) homeoldg rekombindcidval juttatta be az Sr39
szarrozsda gént az Ae. speltoides-bol a biiza 2B kromoszomdjaba. Az Ae. speltoides-bol az
Lr28, Sr32, Sr39, Pmi2 (Pm= powdery mildew, lisztharmat) géneket (Sears 1977, Kerber
és Dyck 1990) vitték 4t a biza genomjdba. A PmlI2 gént el6szor Miller és mtsai (1987)
juttattdk be az Ae. speltoides-bol a termesztett bizdba. A Pml3 gént Ceoloni és mtsai

(1988, 1992) homeoldg rekombinécidval épitették be a biza genomjiba az Ae. longissima-
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bol. Ez a gén a 3S kromoszoman taldlhatd, az egyes transzlokdcidés vonalak a 3S
kromoszéma kiillonboz6é nagysdgu darabjait hordozzak (Donini és mtsai 1995). A Pmi3
gént mar felhasznaltdk kiillonb6zo buza és durum buza vonalak elééllitdsdhoz (Ceoloni és
mtsai 1996). Doussinault és mtsai (1983) a Pchl szemfoltos szartobetegség (Tapesia
vallundae) elleni rezisztencia gént épitették be a buza genomjiba az Ae. ventricosa-bol. A
Pchl gén szdmos termesztett buzafajtdban kimutathaté volt és a biza 7DL karjan
lokalizdltdk (Jahier és mtsai 1979). KésObbi vizsgdlatok kimutattdk, hogy ez a
transzlokacié a Pchl gén mellett hordozta a Sr38, az Lr37 és az Yrl7 rezisztencia géneket
is, amelyek szarrozsdaval, levélrozsdaval és sargarozsddval szembeni ellendllésdagot
biztositottak. Az Ae. ventricosa-bodl és az Ae. longissima-bdl is juttattak be géneket a biza
genomjédba (Ceoloni és mtsai 1988, 1992).

Tobb kartevok elleni rezisztencia gént is beépitettek az Aegilops fajokbdl a termesztett
blizdba (2. b tdblazat). Az Aegilops fajokbdl bejuttatott gének védettséget biztosithatnak a
kiillonboz6é fondlférgek, a hesszeni 1égy és gabona levéltetii kartétele ellen. Az Ae.
speltoides 7S kromoszomdjan helyezkedik el a Gb5 (Gb= greenbug, z6ld gabonalevéltetit)
rezisztencia gén. Ezt a gént Dubcovsky €és mtsai (1998) épitették be a termesztett biiza
genomjaba. Friebe és mtsai (1991) azonositottdk, hogy a GbS5 gén a biza TA
kromoszomadjahoz transzlokalédott. Az Aegilops fajokbdl szamos mds kartevOk elleni
rezisztencia gént vittek 4t a biza genomjdba (2. b tablazat).

A modern molekuldris markerezési eljardsok segitségével megkezdddott ezeknek a
rezisztencia géneknek a térképezése, ill. pontos helyiik meghatdrozésa a buiza genomjiban
(Fedak 1998). Eddig tobb levélrozsda-rezisztencia gén elhelyezkedését megéllapitottdk
(Huang és Gill 2001, Raupp és mtsai 2001). Szamos hesszeni légy rezisztencia gén
lokalizaci6jardl is beszamoltak mar (Delibes és mtsai 1997 a,b, Martin-Sdnchez és mtsai
2003), Jahier és mtsai (2001) a Cre5 cisztaképz6 fonalféreg rezisztencia gén pontos
elhelyezkedését hatdroztak meg (2. a és b tablizat).

A buza és az Aegilops fajok kromoszémai kozott 1étrejott kromoszdéma-atrendezédések
tobbféle moddszerrel tanulmanyozhatok. A leggyakrabban a meiotikus kromoszéma-
parosodas vizsgalatot, monoszomds analizist, morfolégiai és biokémiai tulajdonsdagok
elemzését alkalmazzdk. A modern citogenetikai moddszerek elterjedésével azonban a
hagyomanyos mddszerek mellett a genomi in situ hibridizaciot alkalmazzdk leggyakrabban

az intergenomikus atrendezddések kimutatdsara.
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3. Anyagok és modszerek
3.1 Novényi anyagok

Triticum aestivum L. ssp. aestivum (2n=6x=42, AABBDD) cv: Chinese Spring, Asakaze
komugi, Béankuti 1201, Ciano 67, Didszegi 200, Fleischmann 481, GK Elet, GK Favorit,
GK Méré, GK Othalom, Klein-Estrella, Maris-Fundin, Mv Dalma, Mv Mariska, Mv13,
Mv19, Mv24, Mv9krl buzatorzs (Molnar-Lang és mtsai 1996), Rivoli, Siete Cerros,
Siouxland, Songlen, Sunkota (3. tdblazat).

Ae. biuncialis Vis. (2n=4x=28, UUMM) MvGB642, MvGB382, MvGB376, Ae.
umbellulata Zhuk. (2n=2x=14, UU) TA1829, TA1831, TA1835, MvGB420, Ae. comosa
Sm. In Sibth. & Sm. (2n=2x=14, MM) TA2101, TA1965, TA1968, TA1975 génbanki
tételek (4. tablazat), 6t kordbban Martonvasaron, a Molekularis Citogenetika csoport éltal
elddllitott 7. aestivum- Ae. biuncialis diszémds addiciés vonal. Az addicidés vonalak
eldallitasahoz az O Mara (1940) altal leirt moédszert hasznaltak. Az addiciés vonalak
eléallitaisanak modjat, az egyes addicidés vonalak szdrmazdsat az 1. dbra és 2. melléklet
szemlélteti. Az addiciés vonalak elddllitisa utdn is fontos azok fenntartdsa, citoldgiai
kontrollja, mert az idegen kromoszémapéar konnyen elimindlédhat. A kromoszomaszamot a

Feulgen festési eljarassal allapitjuk meg.

Wwlkrl »  Aegilops Buncialis

!

F1 hibrid
(n=5z=35, ABDTIM
i e
amphidiploid
(2n=10x=70, A ABBDDUTMN
visszakeresziezes
bizéival
ECq.BCo
dntermekenyités
243 kromoszdmaszami
utddol kivalogatasa
(L ABEDD 11 vagy 1240

antermékenyités

a 44 kromoszdmaszamil
addicids vonal ak kivalogatasza
(AARBDD +1UT vagy 1005

1.4bra: A Triticum aestivum - Aegilops biuncialis diszémds addicidk eldéllitdsdnak sémdja
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3. tablazat: Kisérleteinkben felhaszndlt buzafajtdk, ill. bizatorzs szarmazasa és pedigréje

Buzafajta neve Buzafajta eredete Pedigré

Asakaze komugi Japén Shirogane-Komugi/Hyk

Bénkuti 1201 Magyarorszag Marquis/Bédnkuti5

Chinese Spring Kina kinai tajfajta

Ciano 67 Mexikd Pitic-62/(S)Chris/Sonora-64(145)(39)(114)
Myv Dalma Magyarorszdg, Martonvdsar | Szeged/Mv8//Bkn/3/F2098W2-21/4/F2076
Didszegi 200 Magyarorszag, Martonvasar | szelektdlt tijfajta

Fleischmann 481 | Magyarorszdg Ruma224/Székédcs1//Kanred

GK Elet Magyarorszag, Szeged Othalom//Sagvari/Bounty/3/Mv4/Borjaka
GK Favorit Magyarorszdg, Martonvasar | Othalom/Minimano

GK Méré Magyarorszdg, Martonvisar | Szoke/Zombor

GK Othalom Magyarorszdg, Martonvdsar | Szeged/Jubilejnaja50//Szeged

Klein-Estrella

Argentina

Chocico-inta/Chat//Buck-Poncho(1765)

Maris-Fundin

Nagy-Britannia

Wilmorin29/Vogel8058/Capelle/4/C112633/4/
*Capelle//Heinel10/Capelle/3/Nord Desprez39

Myv Mariska Magyarorszdg, Martonvdsar | Delta/Spar//Mv19

Mvi3 Magyarorszdg, Martonvdsar | Krasnodar1/Zg1477

Mv19 Magyarorszag, Martonvasar | Gt5239-2//Krasnodarl/Zg1477

Mv24 Magyarorszag, Martonvasar | Gt13A305//Krasnodar1/Zg1477/3/Krasnodar1/
Zg1477//Kavkaz

Mv9krl buzatdrzs | Magyarorszdg, Martonvédsdr | (MvIxCS)Mv9 BC,

Rivoli Franciaorszig Champlein/Reso

Siete Cerros Mexikd Penjamo-T-62-(5)/Gabo-55(114)(144)

Siouxland Egyesiilt dllamok Warrior*5/Agent*2//Kavkaz(289)(605)

Songlen Ausztrilia Lerma-Rojo-64/Sonora-64-A//Timaglen(39)

Sunkota Ausztrilia Timson/RN67-451

4. tadblazat: Kisérletinkben felhaszndlt Aegilops biuncialis, Ae. umbellulata és Ae. comosa génbanki

tételeinek eredete

Fajok Martonvasari Eredet Génbanki Szam
Génbanki Szam

Ae. biuncialis MvGB642 ICARDA Génbank, Sziria |400940

Ae. biuncialis MvGB382 ICARDA Génbank, Sziria |401297

Ae. biuncialis MvGB376 ICARDA Génbank, Sziria |400775

Ae. umbellulata - WGRC, Manhattan, TA1829
KS, USA

Ae. umbellulata - WGRC, Manhattan, TA1831
KS, USA

Ae. umbellulata - WGRC, Manhattan, TA1835
KS, USA

Ae. umbellulata MvGB420 ICARDA Génbank, Sziria |400723

Ae. comosa - WGRC, Manhattan, TA2101

var. comosa KS, USA

Ae. comosa - WGRC, Manhattan, KS,|TA1965

var. subventricosa USA

Ae. comosa - WGRC, Manhattan, TA1968

var. comosa KS, USA

Ae. comosa - WGRC, Manhattan, TA1975

var. subventricosa KS, USA
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3. 2. Médszerek

3. 2. 1. Citolégiai preparatum készitése in situ hibridizaciéhoz

A szemeket nedves szlirOpapirral bélelt Petri-csészébe helyeztilk. Miutdn a csirdzas
megkezdddott +4°C-os hidegszobdba (72 6ra hosszat), majd szobahdmérsékletre (26 6ra
hosszat) tettilk a szemeket, hogy az elsddleges gyokerek hossza elérje a 3-5 cm-t. A
gyokércsucsokat 24 drara jeges vizbe helyeztiik, ezzel szinkronizdlva a sejtek osztodasat a
metafdzisban. Majd abszolit alkohol és jégecet 3:1 ardnyd keverékébe (fix4ld oldat)
helyeztiik a gyokereket. A gyokereket a fixdlé oldatban 37 °C-os termosztiatban minimum 4
napig, maximum egy hétig inkubaltuk, majd két 6ra iddtartamra 2 %-os karminecetsav
oldatba tettiik. A kdrminecetsav oldatbdl frissen készitett fixalé oldatba helyeztiik ismét a
gyokereket. Az igy fixélt gyokércsicsok -20 °C-on térolhaték. In situ hibridizéciéhoz
abszolut etilalkoholban lemosott targylemezt hasznéltunk. A gyokereket kivettiik a fixalo
oldatbdl és 10 percre 2%-os karminecetsav oldatba tettiik (Linc és mtsai 1999). A
gyokérsiiveget (kb. 0,5 mm-t) zsilettpengével lemetszettiik. A gyokérsiiveget borotvaval
levagtuk, a sejteket bonctiivel a tidrgylemezre préseltiik. Ezutin egy csepp 45%-o0s
ecetsavban Ovatosan lefedtiikk, megkopogtattuk, majd ling felett athiztuk és erdsen
megnyomtuk, hogy a citoplazma szétteriiljon, ill. a sejtfal és a sejthartya felszakaddsa utan
a kromoszémdk megfelelden eltdvolodjanak egymastol. In situ hibridizacidra csak az egy
sejtsoros preparatum alkalmas. Fontos, hogy a prepardtumon a kromoszémak egymdshoz
kozel maradjanak, ne szorédjanak szét és ne maradjon citoplazma a kromoszémak kozott,
mert a hibridiz4ciés jelek nem latszanak kell6 intenzitdssal. A prepardtumokat
Zeiss/Axiolab faziskontraszt mikroszképpal vizsgédltuk. Ha a prepardtumot in situ
hibridizaciéra alkalmasnak taldltuk, folyékony nitrogénben megfagyasztva lepattintottuk a
fed6lemezt. A preparatumokat ndvekvd koncentricidju etilalkohol sorozat (70%, 90%,
100%) alkalmazasdval viztelenitettik. A kész prepardtumokat —20°C-on tdroltuk

felhasznalasig.
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3. 2. 2. Kromoszémaszam megallapitasa Feulgen modszer segitségével

gyokércsiicsokban és pollenanyasejtekben

A szemeket az el6bb leirt moédon csirdzattuk és a gyokércsucsokat is a fentiekkel azonos
modon készitettiik eld. A kromoszomdkat fénymikroszképpal egy sejtsoros prepardtumon
tudjuk megfigyelni, ezért a sejteket szovetté szervezd celluldzt, hemicelluldzt, pektint
hidrolizalnunk kell. A gyokereket ezért 1N 60°C-os s6sav oldattal 12 percig hidrolizaltuk,
majd 10-15 percig bazikus Fuxin oldattal (Sigma) kezeltiik. Ha a gyokércsucs lilds szint,
azaz kelléen festodott, a fent leirt modszer szerint elkészitettik a dorzsprepardtumot,
melyet fénymikroszképpal 20-40 és 100x-os nagyitasd objektivekkel vizsgaltunk. Ennél a
vizsgélatnal is fontos, hogy a preparditum vékony legyen, a kromoszomak ne legyenek
atfedésben, kiilonben nem tudjuk a kromoszémdkat megszamolni.

A meidzis vizsgalata a meiotikus osztédds 1. metafazisdban torténik. A 7. aestivum — Ae.
biuncialis addiciés vonalak kaldszai akkor alkalmasak meiézis vizsgdlatra, ha még hasban
vannak, 8 cm-rel a z4szloslevél alatt. Az ilyen dllapoti kaldszokat Osszegytijtottik és a
meidzis I. metafazisdban 1évd portokokat abszolit etilalkohol: jégecet 3:1 ardnyu
keverékében (fixdlo oldat) 30 percig szobahOmérsékleten fixdltuk. A fixdlé oldatot
lecseréltiik 70%-os etanolra, a portokokat +4°C-on taroltuk felhaszndldsig. A portokokat a
fejezet elején leirt moddszer szerint hidrolizdltuk, bdazikus Fuxin oldattal (Sigma)
megfestettilk, majd dorzsprepardtumot készitettiink €s meghataroztuk a ndvények

kromoszémaszamat.
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3. 2. 3. Az in situ hibridizaci6é (ISH) f6bb lépései

kromoszéma-
preparatum készitése

Jeldlt proba DNS

Plazmid DNS jelslése A jeldlt proba DNS E
DNS izolalas * *

Nick transzlaciéval preparatumra cseppentése

denaturalas

vizsgalat
fluoreszcens mikroszkoppal

L
hibridizacio
=/ =

2. dbra: Az in situ hibridizéci6 f6bb 1épései

3. 2. 4. A fluoreszcens in situ hibridizaciohoz felhasznalt DNS probak

A pScl19.2 DNS préba 120bp hossziisdgi, rozsbdl izoldlt repetitiv szekvencidkat
tartalmazé DNS szakasz, melyet a pBR322 plazmidba épitettek be (Bedbrook és mtsai
1980).

A pAs1 DNS klén az Ae. tauschii genomjabdl izolalt nem kédolé DNS szakaszt tartalmazé
1kb hosszu fragmentum, melyet a pUCS8 plazmidba klénoztak (Rayburn és Gill 1986).

A pTa7l proba 9,05 kb hosszi EcoR1 restrikcids enzimmel emésztett, buzabdl izolalt
riboszomdlis DNS szakasz (188, 5,8S és 25S rDNS), melyet a pUC19 vektorba épitettek be
(Gerlach és Bedbrook 1979).

A GAA trinukleotidokat tartalmazé DNS probat PCR reakcidval szaporitottuk fel teljes
genomi DNS-bdl a Vrana €és mtsai (2000) 4ltal leirt médon (Molnér é€s mtsai 2005).
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3. 2. 5. Plazmid DNS izolalasa fluoreszcens in situ hibridizaciohoz

A pBR322 és pUC19 plazmidokba klénozott pSc119.2 és pAsl repetitiv DNS klénokat
tartalmaz6 transzforméns baktériumokat 80%-os glicerinben -80 °C-on lefagyasztva
taroltuk. A baktériumokat LB tdptalajon (11 LB: 10g NaCl, 10g Tripton, 5g élesztOkivonat,
pH=7,4) szaporitottuk fel. A plazmid DNS izolédlashoz el6szor a proba DNS-t tartalmazé
baktérium kultirdt nagy mennyiségben kellett elddllitani. A baktérium szuszpenzid
elédllitasahoz szilard LB t4ptalajra oltottuk a baktériumokat: 100ml folyékony LB
tdptalajhoz 1,5g agart raktunk, majd sterilizaltuk. Az LB tdptalajba -miutdn a hdmérséklete
kb. 37 °C-ra csokkent- megfelel koncentraciéban antibiotikumot (ampicillin) adagoltunk
(pScl119.2  estében 25mg/ml, pAsl estében 50mg/ml ampicillin koncentraciét
alkalmaztunk) és kiontottiik Petri-csészékbe. Oltdkacs segitségével a taptalajra oltottuk az
el6zbleg kiolvasztott baktériumokat, majd egy éjszakén at 37 °C-os termosztatba helyeztiik
a Petri-csészéket. Mdsnap kémcsovekbe Sml folyékony LB taptalajt toltottiink (ampicillin
koncentraci6 25mg/ml). Steril fogpiszkdld segitségével a Petri-csészékbdl egy-egy
kiilonallé baktérium koldniat (single colony) a folyékony LB tdptalajra oltottunk. A
kémcsoveket éjszakdra razdgépbe tettiik 37 °C-ra. Mésnap az 5ml téptalajon felszaporitott
baktérium kultdrat Erlenmeyer lombikban 100ml folyékony LB tédptalajhoz kevertiik,
amelynek ampicillin koncentracidja 25mg/ml volt. A lombikokat éjszakdra szintén
razogépbe helyeztiik 37°C-ra. Az igy eldallitott baktérium szuszpenziébdl izoldltunk
plazmid DNS-t. A baktérium szuszpenzié teljes mennyiségét centrifuga csovekbe
pipettaztuk, majd 4500g-n 30 percig centrifugaltuk. A csapadékhoz 12ml STE oldatot
(0,IM NaCl, 10mM Tris HCI pH=8) adtunk és alaposan, de évatosan dsszekevertiik. Ismét
4500g fordulaton 5 percig 4 °C-on centrifugaltuk. A csd aljan Osszegylt csapadékhoz 1ml
jéghideg (0 °C-os) lizis 1 oldatot (50mM gliik6z, 25mM TrisHCI pH=8, 10mM EDTA
pH=8) pipettaztunk majd Osszekevertiik. Az oldatot 5 percre jégre helyeztiikk. Hozzaadtunk
400ul frissen készitett szobahdémérsékleti lizis 2 oldatot (0,2N NaOH, 1% SDS), a
csoveket 4-5x megforditottuk fejjel lefelé és vissza, majd 5 percre jégre helyeztiik.
Belemértiink a csovekbe 300ul jéghideg lizis 3 oldatot (SM KAc, jégecet, viz), majd
Ovatosan Osszekevertilk és jégre raktuk 10 percre. A csoveket 12000g-n 5 percig
centrifugdltuk 4°C-on, majd a feliilisz6t Gj csovekbe pipettaztuk at. Hozzdadtunk 600wl
fenol: kloroform: izoamil alkoholt (25:24:1), dsszekevertiik, majd 10 percig 15000g-n

centrifugdltuk. A feliilisz6ét 4j csObe vittiik at, 10ul RNase torzsoldatot (cc.10ug/ml)
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adtunk hozzd és egy 6rdan 4t 37 °C-on inkubéltuk. A kicsapdst megismételtiik fenol:
kloroform: izoamil alkohollal (25:24:1), majd kloroform: izoamil alkohollal (24:1). A
csovekbe 600ul jéghideg izopropanolt mértiink be, dsszerdztuk és legalabb fél 6rdn at jégre
raktuk. Centrifugalds utdn (12000g, 20 perc, 4 °C) eltavolitottuk a feliilisz6t, a DNS-t 1ml
70%-0s etanolban mostuk at. Ismét centrifugdltuk szobahdmérsékleten, maximalis
sebességgel 2 percig, a feliiliszot lepipettaztuk. A DNS-t kiszaritottuk, 50ul 1XTE-ben
oldottuk és -20 °C-on téroltuk. A plazmid (proba) DNS koncentraci6jat Varian Cary 100

tipusu spektrofotométerrel 260 €s 280 nm-es hullimhosszon mértiik meg.

3. 2. 6. Proba DNS jelolése nick transzlacioval

5 3
3' l 5’
5! 3
3' 5

3. dbra: A nick transzlacié elve. A fekete vonalak az eredeti DNS szakaszokat jelzik, mig a sziirke
vonalak az 4j, fluorokrémokkal jelolt DNS szakaszokat jelzik (Kiss 1999 nyoman)

A fluoreszcens in situ hibridizacidhoz felhasznalt prébakat Fluorogreennel (fluorescein-11-

dUTP, Roche) vagy Fluororeddel (Rhodamine-5-dUTP, Roche) jeloltiik (3. dbra).

A nick transzl4cios keverék Osszetétele:

58% steril viz (mennyisége a préba DNS mennyiségétol fligg)

10% 10x nick transzlacios puffer

10% 100mM ditiothreitol

10% jeloletlen nukleotid keverék (dATP, dGTP, dCTP, dTTP 1:1:1:0,25)

4% Fluorogreen (fluorescein-11-dUTP, Roche) vagy Fluorored (Rhodamine-5-dUTP,
Roche)

4% préba DNS (1pug)

4% DNase és DNS polimeraz enzim 1:1,1 ardnyu elegye.
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A nick transzl4ciés keveréket 2,5 oran at inkubdltuk 15 °C-on, vizfiirdoben. Ezt kovetéen
hozzdadtunk Sul 0,3M EDTA-t (pH=8), 5,51l 3M nétrium-acetitot és 150ul jéghideg
abszolut etanolt. Osszekeverés utdn a préba DNS-t kicsaptuk (-20°C-ra helyeztiik legaldabb
egy éjszakan keresztiil). Mdsnap 13000g fordulatszammal 10 percig centrifugaltuk 4°C-on,
a feliildszot vatosan eltavolitottuk, a cs6 aljan taldlhat6 csapadékhoz 500ul jéghideg 70%-
os etanolt adtunk és fél o6rdra jégre helyeztik. A DNS-t ismét centrifugéltuk 5 percig
13000g-vel, 4°C-on, utdna Ovatosan eltavolitottuk a feliilisz6t, a DNS-t kiszdritottuk.
Széaradas utan a jelolt DNS-hez 20ul 1XTE puffert adtunk, majd oldédds utan -20°C-on

taroltuk.

3. 2. 7. Fluoreszcens in situ hibridizacio (FISH)

A fluoreszcens in situ hibridizaciét Pickering és mtsai (1997) szerint végeztiik kisebb
modositasokkal. A prepardtumokat 37°C-os 10ug/ml koncentraciéji RNase oldatba
helyeztiik 45 percre, majd 4%-os szobahdmérsékletli paraformaldehid oldatba tettiik 10
percre. A paraformaldehid kezelés utdn novekvd koncentracidju alkohol sorozatban (70%,
90%, 100%) viztelenitettiik a preparatumokat. A hibridizaciés keveréket denaturdltuk és a
targylemezekre csepegtettik, majd a kromoszoma DNS-t a hibridiziciés keverék

jelenlétében vizfiirddben 80°C-on denaturéltuk.

A hibridiz4cios keverék osszetétele:

50% formamid (100%-0s)

10% 20xSSC

10% dextran-szulfat (25%-0s)

0,1% natrium-dodecil-szulfat (10%-os)

50ng/ul carrier DNS-t (lazac sperma cc. 9,4 mg/ml)
400pg/ul jelolt proba DNS.
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A hibridizaci6t 37°C-os termosztdtban minimum 6 6ran keresztiil (dltaldban egy éjszakén
at) hajtottuk végre. Az inkubdacié utdn 25%-os formamid oldatban 2x5 percig mostuk le a
targylemezeket. A prepardtumokat 1pg/ml koncentriciéji DAPI-val kontrasztfestettiik,
majd fakuldsgitlo folyadékban (Vectashield, Mounting medium) lefedtiik. Zeiss/Axioskop
fluoreszcens mikroszkdppal vizsgaltuk a targylemezeket. A képeket a szamitogépbe Spot
CCD kameraval (Media Cybernetics, USA) vittiik be. Image Pro Plus képanalizal6

szoftvert (Diagnostic Instruments Inc., USA) hasznaltunk a kromoszémék azonositdsdhoz

(4. abra).

4. dbra: A mikroszkdpos felvételek elkészitéséhez és elemzéséhez haszndlt szdmitégépes rendszer
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3. 2. 8. A Triticum aestivum - Aegilops biuncialis addiciés vonalak felnevelésének

koriilményei és a novények morfologiai tulajdonsagainak statisztikai értékelése

A T. aestivum - Ae. biuncialis addiciés vonalakat tenyészkertben és fitotronban is
felneveltiik. A novények fitotroni felneveléshez a PGR-15 tipusu klimakamrat hasznaltuk.
A nevelési klimaprogram az 5. tdbldzatban lithat6. Az 5. tdbldzatban lathaté értékek

azonban a novények fejlettségi dllapotatdl is fiiggenek.

5. tdblazat: T. aestivum - Ae. biuncialis addiciés vonalak novényeinek nevelési klimaprogramja.

hetek Nappali hdmérséklet°C Ejszakai hdmérséklet°C Nappalhossz (h)
1 15 10 12
2 15 10 12
3 15 10 12
4 15 10 12
5 17 12 14
6 17 12 14
7 17 12 14
8 19 14 16
9 19 14 16
10 19 14 16
11 21 16 18
12 21 16 18
13 21 16 18
14- aratdsig 23 16 18

A T. aestivum - Ae. biuncialis addiciés vonalak morfoldgiai tulajdonsdgainak kiilonbségeit
10 novény atlagabdl egytényezds variancia analizissel 1- és 5%-os szignifikancia szinten
hatdroztuk meg. Az egyes addiciés vonalak variancia analizisének eredményeit az Mv9kr/

buzatorzshoz hasonlitottuk.
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4. Eredmények és megvitatasuk

4. 1. A sziilopartnerek genomjanak azonositasa fluoreszcens in situ

hibridizacioval

4. 1. 1. Eltéré szarmazasa buzafajtak FISH hibridizacios mintazatanak elemzése

pScl119.2 és pAsl DNS proébakkal

A T. aestivum — Ae. biuncialis addiciés vonalak eldéllitdsahoz sziildpartnerként az Mv9kr/
buzatorzset haszndltuk. Mivel a pSc119.2 és pAs1 repetitiv DNS prébak segitségével eddig
csak a Chinese Spring buizafajta FISH mintéazatét irtdk le (Mukai és mtsai 1993, Pedersen
€s Langridge 1997), elsé 1épésben az addicidés vonalak recipiens sziiloi partnerének, az
Mv9krl bizatorzs hibridizdciés mintdzatdnak elemzését végeztiik el. Az eredmények azt
igazoltdk, hogy az Mv9krl kromoszémdinak FISH mintdzata tobbnyire azonos a Chinese
Spring kariotipusdnak mintazataval. Kivételt képez ez aldl az 1B és a 6B kromoszoma,
ahol jelent0s mintazatbeli eltéréseket tapasztaltunk (5. abra, 6. tdblazat). Ez alapjan
feltételezhetd, hogy eltérd szdrmazdasu buzafajtdk vizsgdlata esetén jelentOs a repetitiv
szekvencidk polimorfizmusa.

Feltételezésiink igazoldsdra huszonhdrom eltérd hexaploid genotipus FISH mintédzatit
vizsgéltuk pSc119.2 és pAsl DNS klonok felhasznalasaval (Schneider és mtsai 2003). Az
eredmények igazoltdk, hogy a feltételezett polimorfizmus Iétezik az egyes fajtak
hibridizaciéos mintazatiban, de ezek az eltérések sok esetben csak kis mértékiinek
bizonyultak. A kiilonbdz6 szarmazasu buzafajtdk hibridizaciés mintdzatit a Chinese Spring
modell fajta mintazatdhoz hasonlitottuk (5. dbra, 6. tablazat). Kiilonbségeket figyeltiink
meg a 4A, 5A, 1B, 2B, 3B, 5B, 6B, 7B, 1D, 2D, 3D és 4D kromoszémdak mintdzatidban
(Schneider és mtsai 2003, 5. dbra és 6. tablazat). Az egyes fajtdk FISH polimorfizmusa
ellenére a kromoszémdak azonosithaték voltak.

Mukai és mtsai (1993) nem figyeltek meg hibridizacids jelet a pSc119.2 és pAsl probak
segitségével a 2A, 3A, 6A és 7TA kromoszomékon, igy a buza 21 kromoszdmaparjabol 17
par volt azonosithatd. Ezzel szemben néhdny prepardtumon két A genomu kromoszéméan
pAsl jelet figyeltink meg (az 5. dbrdn Ax és Ay-al jelolve), igy Osszesen 19
kromoszémaparon kaptunk hibridizacios jelet. Ezeket a kromoszomakat késobb a GAA

trinukleotidokat nagy koépiaszamban tartalmazé DNS prébdval azonositottuk (2A és 7A
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kromoszomadk, 5. dbra). KésObbi vizsgélataink sordn azonban egyes T. aestivum — Ae.
biuncialis addiciés vonalakban a 6A buza kromoszoma hosszu karjdn terminalisan pAsl
jelet figyeltiink meg, amely a sziildpartner Mv9kr/ hibridizéciés mintdzatdban nem volt
lathat6 (15. dbra a,b). A 6A kromoszoma jellegzetes a biiza kromoszémai koziil, mert ez a
kromoszéma a legkisebb, igy hibridizaciés jel nélkiil is felismerhetd egyes
prepardtumokon. A hibridizaciés mintdzatokban megfigyelt kiilonbségeket az 5. dbra és a
6. tiblazat szemlélteti.

A vizsgélt buzafajtdkban tobb transzlokdciét mutattunk ki: Az Mv Dalma fajtdban Szakacs
és mtsai (2004) az 1AL/1RS transzlokaciét C-savozassal mutattdk ki, az in situ
hibridizaci6 aldtdmasztotta ennek a transzlokdcidnak a jelenlétét (Schneider és mtsai 2003,
5. ébra). A martonvasari buzafajtdk egy része hordozza az 1BL/1RS transzlokaciot
(Szakacs és mtsai 2004), melynek jelenlétét in situ hibridizdciéval megerdsitettiik az
Mv19, Mv24 fajtikban és az Egyesiilt Allamokbél szdrmazé Siouxland esetében is. A GK
Othalom és Maris-Fundin fajtakban SBS/7BS, SBL/7BL transzlokiciot taldltunk (5. dbra,
6. tdblazat). Az Mv19 fajtdban egy A kromoszoma és az 5B kromoszéma kozott reciprok
transzlokacié 1étrejotte feltételezhetd a pScl19.2 és pAsl hibridizaciés mintdzatok
elemzése alapjan (Schneider és mtsai 2003, 5. dbra). Az egyik transzlokdcids kromoszéma
rovid karjanak hibridizaciés mintazata megfelelt az 5B rovid karnak, mig a hosszu karon
nem volt lathat6 hibridizacids jel. A masik transzlokéacids kromoszéma révid karjan nem
volt hibridizacios jel, mig a hosszi karon egy interkaldris pSc119.2 hibridizaciés jel volt
megfigyelhetd, amely az 5B hosszu karra jellemz6 (7. abra a,b). Az 5B/A transzlokdcid
jelenléte (5. dbra) az Mv19 fajtdban azonban csak tobb repetitiv DNS klonokkal torténd
hibridizalas utan igazolhato.

A pScl119.2 és pAsl prébakkal tapasztalt FISH polimorfizmus ellenére megallapithatjuk,
hogy ez a két hibridizacids préba alkalmas a termesztett biza 21 kromoszémaparja koziil
17 kromoszOmapdr azonositdsdra. A pScl19.2 és pAsl prébakkal elkészitett FISH
kariotipusok lehetdvé teszik a T. aestivum — Ae. biuncialis diszomés addicids vonalakban

az Mv9kr1 bizatorzs kromoszomdinak pontos azonositisat.
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6. tabldzat A vizsgalt buzafajtdk és buzatorzs hibridizdcidés mintdzatdnak kiilonbségei pSc119.2 és
pAsl repetitiv DNS prébakkal

Kromo- | A hibridiz4ciés jelek elhelyezkedése az elemzett buzafajtdk és buzatorzs
szdma | kromoszémadin

1A 1AL/1RS transzlokécié az Mv Dalma fajtaban

4A nem volt termindlis pSc119.2 jel az Mv19, a GK Othalom, az Mv Mariska, a GK
Elet, a GK Favorit és a Fleischmann481 hosszi karjan

S5A egy interkaldris pSc119.2 jel volt a hosszi karon az Asakaze komugi fajtdban a

rovid karon taldlhaté termindlis pSc119.2 jelen kiviil; a Klein-Estrella és az Mv19
rovid karjdn nem volt pSc119.2 hibridizaciés jel, csak a hosszi karon egy
interkaldris pSc119.2 jel

1B erds pSc119.2 jel a Diészegi200, Fleischmann481, GK Elet, GK Favorit, GK Mérd,
GK Othalom, Mv Dalma, Mariska, Mv19, Mv24, Sunkota, Klein Estrella és
Mv9krl szatellitjén, ez a pSc119.2 jel halvanyabb volt a Rivoli és Siete Cerros
fajtakban; nem volt pSc119.2 jel a Chinese Spring, Asakaze komugi, Mv13,
Bankaiti, Ciano és Maris-Fundin szatellitjén; az 1B/1R transzlokéci6 volt l14thaté az
Mv19, Mv24 és Siouxland fajtdkban

2B termindlis pSc119.2 jel volt a hosszu karon a Fleischmann481 fajtdban; nem volt
termindlis pSc119.2 jel a rovid karon a Mariska és Siete Cerros fajtdkban
3B 1 termindlis és 2 szubtermindlis pSc119.2 jel volt a révid karon a Chinese Spring,

GK Elet és Asakaze komugi fajtakban; 1 termindlis és 1 szubtermindlis pSc119.2
jel volt a rovid karon az Mv9krl buzatorzsben, az Mv19, GK Othalom, Mv24,
Bankiti, GK Favorit, GK Méré, Mv Dalma, Didszegi200, Fleischmann481,
Sunkota, Mv Mariska, Ciano67, Maris-Fundin, Rivoli, Siete Cerros, Songlen és
Siouxland fajtakon; a termindlis pSc119.2 jel gyengébb volt, mint a szubterminalis
pScl19.2 jel az Mv Mariska, az Mv19, és a Klein Estrella fajta rovid karjén;
termindlis pSc119.2 jel jelent meg a hosszd karon az Mv19 és GK Favorit
fajtakban; termindlis pAsl1 jel jelent meg a hosszi karon az Mv9krl, Didszegi200,
Fleischmann481 és Mv13 fajtdkban

4B nem volt polimorfizmus

5B az Mv19 fajtaban az interkalaris pSc119.2 jel a hosszu karon hidnyzott, a Siouxland
esetében halvianyabb volt

6B erds pSc119.2 jel minden fajta szatellitjén, kivéve a Chinese Spring fajtat

7B 5BS/7BS, SBL/7BL transzlokacié volt a GK Othalom és Maris-Fundin fajtdkban; a

2 szubtermindlis pAsl jel és a 2 interkaldris pSc119.2 jel a hosszd karon éltaldban
egybeolvadt, de 2 interkaldris pSc119.2 jel volt az Mv9krl hosszd karjan;
termindlis pSc119.2 jel jelent meg a Rivoli és Songlen; hosszu karjin, egy tovabbi
szubtermindlis pAsl jel jelent meg a GK Favorit, Asakaze komugi, Mvl3,
Fleischmann481, GK Mér6, Didszegi200, Mv19, Mv Mariska, Ciano67, Rivoli és
Siouxland rovid karjan; ez a pAsl jel halvanyabb volt az Mv Dalma, GK Elet,
Sunkota, Klein Estrella és Siete Cerros esetében

1D termindlis pSc119.2 jel jelent meg a Ciano67 és Maris-Fundin fajtdk hosszu karjan;
termindlis pSc119.2 jel jelent meg a Klein Estrella és Songlen fajtdk mindkét karjan

2D termindlis pSc119.2 jel jelent meg a Didszegi200 és Klein Estrella hosszu karjan

3D nem volt pSc119.2 jel a Rivoli és Maris-Fundin fajtdk rovid karjdn

4D proximdlis pSc119.2 jel jelent meg a GK Elet fajta hosszii karjin; ez a jel

esetenként volt csak megfigyelhetd az Mv9kri-ben; pSc119.2 jel volt lathaté
mindkét karon termindlisan a Rivoli fajtdban

5D, nem volt polimorfizmus

6D,7D
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4. 1. 2. Az Mv9kr1 buzatorzs hibridizacios mintazata a GAA trinukleotidokat

tartalmazo DNS proébaval és a pTa71 riboszomalis DNS klonnal

A H vagy B genomot tartalmaz6 gabonafélék genomjaban a GAA trinukleotid nagy
kopiaszamban fordul eld, ezért ezt a trinukleotidot tartalmazé DNS préba a biiza B
genomhoz tartozé kromoszémadin sok hibridizacids jelet ad (Pedersen és mtsai 1996, 6.
abra). A buza kariotipusat mar publikdltdk a pHvG38-as prébaval, -amely a GAA
trinukleotidokat tartalmazza- a Chinese Spring fajtdn (Pedersen és Langridge 1997). A
Chinese Spring modell fajta GAA hibridiz4ciés mintdzatit 6sszehasonlitottuk az addicios
vonalakban sziilpartnerként hasznalt Mv9krl buzatorzs hibridizdciés mintdzataval. A
GAA hibridizaciés mintdzatban nem taldltunk kiilonbségeket a Chinese Spring fajtdhoz
képest. A GAA DNS préba a B genom kromoszémadin tobb jelet ad, mint a pSc119.2 és
pAsl probak (5. és 6. abra), ezért a hibridizaciés mintdzatok Osszehasonlitasa, kiértékelése
nehezebb. A GAA hibridizécids jelek nagy mennyisége €s intenzitdsa miatt a kiilonb6z6
buzafajtdk GAA hibridizaciés mintdzatai kozott eléfordulé FISH polimorfizmus kevésbé
latvanyos, mint a pSc119.2 és pAs1 probak esetében (5. és 6. dbra).

A GAA trinukleotidokat tartalmaz6 proba foként a buza B és A genomjdhoz hibridizal,
mig a pAsl préba a D genom kromoszémdin ad jelet. A GAA mintdzat alapjan 15
kromoszémapér azonosithaté (6. dbra). A GAA trinukleotidokat tartalmaz6 préba és a
pAsl DNS klén segitségével egy hibridizacidval azonosithaté a buza 6sszes kromoszomaéja
(Pedersen és Langridge 1997, 6. dbra). A kromoszomdk azonositdsat megkonnyiti, hogy a
GAA mintazat hasonl6 a korabban hasznalt N-sav mintazathoz (Pedersen és mtsai 1996).
A pScl119.2 és pAsl probak hibridizdciés mintdzata alapjan egy transzlokdcid létrejottét
feltételeztiik az SB kromoszéma és egy A genomhoz tartozé kromoszéma kozott az Mv19
buizafajtdban (7. dbra a,b). A GAA trinukleotiddal valé6 DNS hibridiz4ci6é utdn azonban az
Mv19 buzafajta 5B kromoszémédjanak FISH mintdzata megfelelt az Mv9kr/ buzatorzs 5B
kromoszomdjanak FISH mintdzatdnak (6. dbra). Tehiat az Mvl9 bizatorzs 5B
kromoszomadjanak hosszi karjan a pScl19.2 jel hidnya csak a repetitiv szekvencidk
szdménak redukcidjaval magyardzhatd. A pSc119.2 és pAsl jelek elhelyezkedése alapjan
feltételezett transzlokdcioban résztvevd masik kromoszémat -melynek hossza karjén egy
intersticidlis pSc119.2 volt csak lathat6- a GAA trinukleotidokat tartalmazé prébéval
azonositottuk (5A kromoszéma). A GAA hibridizaciés mintdzat alapjan lathat6 volt, hogy

ez az 4j pScl19.2 jel az SA kromoszéma hosszu karjan helyezkedik el, igy a feltételezett
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transzlokaci6 nem jott 1étre az Mv19 fajtdban, csak a repetitiv szekvencidk mennyiségében
tortént valtozas (7. dbra a,b). Az eldbb leirt példa szemlélteti, hogy a GAA trinukleotidokat
tartalmazé6 DNS prébaval a kromoszémdak pontosabban, nagyobb biztonsiggal
azonosithatok. Az Osszetett és intenziv hibridizaciés mintdzat alapjan a GAA
trinukleotidokat tartalmazd préba alkalmas lehet transzlokaciok azonositisdra a buza
genomban. A tovabbiakban célunk a buza és az Ae. biuncialis kariotipus kiértékelése utan
(Molnar és mtsai 2005) az Osszes T. aestivum — Ae. biuncialis addiciés vonal FISH
azonositdsanak kiegészitése ezzel a DNS prébaval.

A pTa7l riboszomdlis DNS proba a kromoszémdk nukleolusz organizadlé régidjdban
(NOR) ad jelet, ezért segitséget nyujt a szatellites kromoszomdk azonositdsdban. Mukai és
mtsai (1991) a Chinese Spring fajtdban 5 NOR régiét mutattak ki ezzel a probaval: a 6B
1B, 5D, 1A és 7D kromoszémékon (a jelek intenzitdsa csokkend sorrendben). Az 5D, 1A
€s 7D kromoszéma nem szatellites, de valosziniileg inaktiv NOR régidval rendelkeznek,
ehhez hibridizal a pTa7l riboszomalis DNS préba. Az Mv9kr1 buzatorzs kromoszémadin a
pTa71 préba 6B, 1B, és 5D kromoszémadihoz hibridizal, néhany prepardtumon azonban az
1A kromoszéman is megfigyeltiink pTa71 jelet. Egyes esetekben azonban 6t NOR régiét
detektaltunk az Mv9krl-ben is, de ezek a hibridizacioés jelek nem voltak mindig
kimutathatdék (6. abra).

A GAA és pTa71 prébakkal kapott hibridizaciés mintdzatok kiegészitik a pSc119.2 és
pAsl DNS prébdkkal kapott mintdzatokat, konnyebbé teszik az egyes kromoszémak
azonositasat. A négy repetitiv DNS klon segitségével a termesztett biiza kromoszomai
egyértelmiien azonosithatok. A GAA és pTa71 prébaval kidolgozott Mv9kri kariotipus
segitségével lehetové vélik a T. aestivum —Ae. biuncialis addiciés vonalakban a buza

kromoszémak pontos azonositasa.
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6. dbra: Az Mv9krl buzatorzs szomatikus kromoszémdinak hibridizaciés mintdzata metafazisban
pSc119.2 (zold), pAsl (piros) prébakkal a kromoszémaparok koziil a bal oldali kromoszémékon,
és GAA (zold), pTa7l (piros) probdkkal a kromoszémaparok koziil a jobb oldali kromoszémakon

6D
1A
1BMR ~ 4A

ZA\

= A 4

3A\‘ 5A

2B

7. dbra (a): Az Mv19 buzafajta hibridizdciés mintdzata pSc119.2 (z6ld) és pAsl (piros) repetitiv
DNS probdkkal szomatikus kromoszéma-preparitumon metafdzisban. Az 5A és 5B
kromoszémakat nyilakkal jeloltiik és a jobb alsd sarokban kinagyitva lathaték (b): Az Mv19
buzafajta hibridizacids mintdzata pTa71 (zold) és GAA (piros) repetitiv DNS prébdkkal szomatikus
kromoszéma-prepardtumon metafazisban. Az 5A és 5B kromoszdmékat nyilakkal jeldltiik és a jobb
alsd sarokban kinagyitva lathatok
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4. 1. 3. Az Aegilops biuncialis és diploid 6seinek elemzése fluoreszcens in situ

hibridizacioval

Kisérleteinkben célul tiiztiikk ki az Ae. biuncialis és diploid 6seinek FISH 6sszehasonlitd
vizsgalatat pSc119.2 és pAsl repetitiv DNS klénokkal. Négy Ae. umbellulata (UU), négy
Ae. comosa (MM) és hdrom Ae. biuncialis (UP"U°M"MP) génbanki tétel FISH mintazat4t
vizsgaltunk. Az Ae. umbellulata, az Ae. comosa és az Ae. biuncialis FISH kariotipusat
ezzel a két prébaval mar publikaltak (Castilho és Heslop-Harrison 1995, Badaeva és mtsai
1996 a, b, Badaeva és mtsai 2004), de fontosnak tartottuk, hogy a diploid 6sok és az Ae.
biuncialis hibridizacidés mintazatat osszehasonlitsuk, ezért az Ae. umbellulata €és az Ae.
comosa Kariotipusat ujra elkészitettik. Az Ae. umbellulata és az Ae. comosa
kromoszémainak hibridiz4ciés mintdzata kismértékben kiillonbozott a kordbban kidolgozott
standard kariotipusoktdl (Castilho és Heslop-Harrison 1995, Badaeva és mtsai 1996 a, b,
Badaeva és mtsai 2004), de az egyes Ae. umbellulata, Ae. comosa és Ae. biuncialis
génbanki tételek mintdzata is kiillonbozott egymastol (8. dbra, 7. és 8. tablazat). Ezzel
ellentétben a kromoszomadk azonositisat a FISH mintdzatban taldlt kiilonbségek nem
befolyédsoltdk. Az Ae. biuncialis FISH Kkariotipusanak elkészitése lehetové teszi a
tovdbbiakban az addicids vonalak azonositasat.

A vizsgélt Ae. umbellulata génbanki tételek minden kromoszémajan termindlis pSc119.2
hibridizaciés jelet figyeltink meg, a 7U kromoszémén -a termindlis jeleken kiviil- egy
intersticialis pSc119.2 hibridzécids jelet is taldltunk. Az S5U és 6U kromoszémakon mindig
adott jelet a pAsl préba, az 1U és 7U kromoszomdkon csak néhdny génbanki tétel
esetében volt pAs1 hibridizacios jel. Az 1U, 2U, 3U, 4U kromoszémédk megkiilonboztetése
a pSc119.2 jelek alapjan nehéz, ugyanis mind a négy kromoszéma rovid €s hosszu karjan
is termindlis pSc119.2 jelek lathaték. Az 1U kromoszéma azonban szatellites, igy a pTa7l
probdval jelet ad. A 4U kromoszoma kozel metacentrikus, a 2U kromoszéma kevésbé
szubmetacentrikus, mint a 3U kromoszéma (8. dbra és 7. tablazat). Az Ae. umbellulata
génbanki tételek FISH Osszehasonlité vizsgdlata sordn minden kromoszéma hibridizéacids
mintazataban talaltunk eltéréseket, kivéve a 3U kromoszomat.

Tobb kiilonbséget észleltiink az egyes Ae. comosa génbanki tételeinek FISH mintdzatéban.
Ot kromoszéman (1M, 4M, 5M, 6M, 7M) figyeltiink meg pSc119.2 jeleket. A pAsl préba
minden Ae. comosa kromoszémahoz hibridizalt (kivéve az Ae. comosa TA1968 esetében,
amelyben az 5U kromoszoman nem volt pAsl jel). A diploid 06sok kozil a 4M

kromoszéma hibridizdciés mintdzataban figyeltiik meg a legtobb eltérést. A vizsgalt Ae.
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comosa génbanki tételek koziil a két kiilonbozd valtozatba (Ae. comosa var. comosa
TA2101, TA1968 és Ae. comosa var. subventricosa TA1965, TA1975) tartozé Ae. comosa
génbanki tételek az 1M és 6M kromoszémdkon taldlhaté FISH polimorfizmus alapjan
egyértelmiien azonosithatok. Az Ae. comosa var. subventricosa-ban az 1M kromoszoma
hosszd karjanak szubtermindlis régidjaban egy pAsl jel volt lathat6, amely a mdsik
véaltozat 1M kromoszémdjén nem jelent meg, tovdbba az Ae. comosa var. subventricosa-
ban a 6M kromoszoma szatellitjén egy erds pSc119.2 jelet figyeltiink meg, amely a mésik
valtozat 6M kromoszomdjan nem volt lathat6. A hibridizaciés mintizatok kiilonbségei a 8.
abrdn és 8. tdbldazatban lathatok. Az Ae. comosa kromoszémadi kozil a 2M és a 3M
kromoszomak megkiilonboztetése a legnehezebb: csak pAsl hibridiz4cids jelek vannak
ezeken a kromoszomdkon, ezek elhelyezkedése is hasonld. A két kromoszoma
azonositdsdhoz fontos a karardnyok vizsgdlata is: a 2M kromoszéma kevésbé
szubmetacentrikus, mint a 3M kromoszoma. Az Ae. comosa génbanki tételeinek FISH
Osszehasonlité vizsgdlata sordn minden kromoszoman taldltunk eltéréseket a vizsgalt
génbanki tételek kozt.

Az Ae. biuncialis harom génbanki tételének FISH mintazataban is taldltunk kiilonbségeket.
Az Ae. biuncialis génbanki tételeinek Osszehasonlitidsa sordn a 3M és 4M kromoszoma
hibridizaciés mintdzataban figyeltiik meg a legtobb eltérést. Az S5U és 6M kromoszémak
kivételével minden kromoszéméan FISH polimorfizmust figyeltink meg a hirom Ae.
biuncialis génbanki tételben. A hibridizaciés mintazatok kiilonbségei a 8. dbrdn és a 9. a,b
tdblazatokban lathatok. Az Osszes vizsgalt Ae. comosa, Ae. umbellulata és Ae. biuncialis
génbanki tételek Osszehasonlitdsakor megallapitottuk, hogy minden U vagy M genomhoz
tartoz6 kromoszoman megfigyelhetd a FISH polimorfizmus. Az Ae. comosa, Ae.
umbellulata és Ae. biuncialis killonboz6 génbanki tételeinek FISH polimorfizmusa ellenére
az Ae. comosa, Ae. umbellulata és az Ae. biuncialis kromoszoémak azonosithatok voltak a
pScl19.2 és pAsl probékkal.

A pTa71 riboszomdlis DNS préba az Ae. umbellulata 1U €s S5U, az Ae. comosa 1M, 5SM és
6M kromoszémadin ad jelet, melyek szatellites kromoszomdk az SM kivételével (Badaeva
é€s mtsai 1996 b). A pTa7l préba segitséget nyudjt az Ae. biuncialis a szatellites
kromoszémadinak azonositdsdban, mert a kromoszomdk szatellitje nem mindig lathaté a
DAPI kontrasztfestéssel, tovabba az addicids vonalak azonositasat is megkonnyiti.

Castilho és Heslop-Harrison (1995) megfigyelései szerint a pScl119.2 préba az Ae.
umbellulata minden kromoszomdja a termindlis régioban adott jelet, kivéve a 6U

kromoszéoma rovid és a 7U kromoszoma hosszi karjdnak termindlis részét. A 6U
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kromoszéma hosszu karjan egy, a 7U kromoszéma hosszi karjdn két intersticidlis
pSc119.2 jel helyezkedett el.

Badaeva és mtsai (1996 a) az Ae. umbellulata 1U és 6U kromoszémdin mindig
megfigyeltek pAsl jelet, az SU kromoszéma szatellitjén viszont nem minden esetben
mutattak ki pAsl jelet. Az Ae. comosa kromoszémdin azonban tobb eltérést figyeltek meg.
A két kiilonboz6 Ae. comosa valtozat (Ae. comosa var. comosa és var. subventricosa) a
hibridizaciés mintdzatuk alapjdn megkiilonboztethetok voltak. Badaeva és mtsai (1996 a)
szinte minden kromoszéman taldltak kiilonbséget a hibridizaciés mintdzatban a két valtozat
kozott: a 2M és SM kromoszémdkon a pAsl jelek mennyisége €s elhelyezkedése volt
eltérd, az SM kromoszéma hosszu karjardl hidnyzott a pSc119.2 jel, a 4M kromoszéman
nem figyeltek meg hibridizacids jelet az Ae. comosa var. subventricosa valtozatban. Az
IM kromoszéma hosszu karjanak szubterminélis régiéjaban egy pAsl jelet figyeltek meg,
a 6M kromoszoma szatellitjén egy pSc119.2 jel volt lathatd Ae. comosa var. subventricosa
véltozatban, amely a mdsik vizsgélt véltozatban nem volt megfigyelhetd. A FISH
vizsgalatok megismétlése sordn azonban csak az 1M és 6M kromoszémdkon figyeltiink
meg kiillonbségeket a FISH mintazatban.

Az éltalunk kidolgozott Ae. umbellulata, Ae. comosa és Ae. biuncialis FISH kariotipusok
alapjan lehetové vdlik az addicioés vonalakban az Ae. biuncialis kromoszomainak pontos
azonositdsa. Az Ae. umbellulata, Ae. comosa és Ae. biuncialis kiillonbozd génbanki
tételeinek Osszehasonlitdsakor megfigyelt FISH polimorfizmus az egyes kromoszémak
azonositdsit nem befolydsolja. Az Ae. biuncialis kromoszomdk nagy biztonsdggal
azonosithatok a pSc119.2 és pAs1 probédkkal.

A hibridizaciés mintdzatok elemzése aldtdmasztotta a kordbbi megfigyeléseket, hogy az
Ae. biuncialis U genomja az élland6, mig M genomja a valtozé genom (Zohary és
Feldman, 1962), mert az U genom kromoszémadinak hibridizaciés mintdzata nem mutatott
akkora véltozatossdgot, mint az M genom mintdzata. A U genom homolég kromoszomai
kozott csak kisebb eltéréseket tapasztaltunk a FISH 6sszehasonlito vizsgalat sordn, de az M
genom homolég kromoszémdin a fébb hibridizacios jelek is kiilonboztek (pl.: a 6M
kromoszéman), amely az azonositist megnehezitette. A nagymértékii polimorfizmus

ellenére az Ae. biuncialis kromoszémaéi egyértelmiien azonosithatok voltak.
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8. dbra: Az egyes Aegilops biuncialis, Ae. umbellulata és Ae. comosa génbanki tételek fluoreszcens
in situ hibridizdciés mintdzatanak kiilonbségei pSc119.2 (zold) és pAsl (piros) repetitiv DNS
klénokkal a mitézis metafdzisdban és grafikus dbrdzoldssal
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7. tdblazat: A kiilonb6z6 Aegilops umbellulata vonalak fluoreszcens in situ hibridizaciés mintdzatdnak 6sszehasonlitdsa pSc119.2 és pAsl repetitiv DNS klénok segitségével

Ae. umbellulata 10 2U 30 4U 5U 6U 74
kromoszémak
pSc rovid | minden termindlis jel minden | termindlis jel minden | termindlis jel minden minden génbanki tétel | nincs hibridizacids jel | termindlis jel minden
119.2 kar génbanki tétel | génbanki tételben génbanki tételben génbanki tételben szatellitjén, kivéve a génbanki tételben
szatellitjén TA1835-ben
pSc hosszi | minden termindlis jel a termindlis jel minden | termindlis jel minden termindlis jel minden | termindlis jel minden | szubtermindlis és
119.2 kar génbanki TA183-ben, nincs jel a | génbanki tételben génbanki tételben, génbanki tételben génbanki tételben, intersticidlis jel minden
tételben TA1829, TA1835 és kivéve a addiciondlis inter- génbanki tételben
termindlisan MvGB420-ban TA1835-ben sticidlis jel a TA1831
és TA1835-ben
pAsl rovid | nincs nincs hibridizacids jel | nincs hibridizacids jel | nincs hibridizécids jel termindlis jel minden | addiciondlis termindlis | nincs hibridiz4cios jel
kar hibridizaciés génbanki tételben jel aTA1829 és az
jel MvGB420-ban
pAsl hosszi | addiciondlis nincs hibridizacids jel | nincs hibridizacids jel | nincs hibridizacids jel nincs hibridizacids jel | szubtermindlis, addicionélis intersticialis
kar szubtermindlis intersticidlis és jel a TA1835 és TA1831
jel a TA1835- centroméras jel ben, addicionélis
ben minden génbanki szubtermindlis jel a
tételben TA1831-ben

8. tablazat: A kil

16nb6z8 Aegilops comosa vonalak fluoreszcens in situ hibrid

iz4cids mintdzatdnak dsszehasonlitdsa pSc119.

2 és pAsl repetitiv DNS klonok segitségével

Ae. comosa 1M M 3M 4M M 6M ™
kromoszémak
pSc rovid | nincs nincs hibridiz4cids jel | nincs hibridizécids jel | addiciondlis termindlis termindlis jel minden | addiciondlis jel a nincs hibridizacids jel
119.2 kar hibridizaciés jel a TA1968-ban, nincs | génbanki tételben TA1965 és TA1975
jel jel mds génbanki tételben szatellitjén
pSc hosszu | termindlis jel nincs hibridizacids jel | nincs hibridizacids jel | addiciondlis termindlis termindlis jel minden | termindlis jel minden | terminélis és
119.2 kar minden gén- jel a TA2101-ben, nincs | génbanki tételben génbanki tételben szubtermindlis jel
banki tételben jel mds génbanki tételben minden vizsgalt tételben
pAsl rovid minden termindlis jel minden | termindlis és termindlis jel minden szubterminalis jel minden génbanki tétel | termindlis és
kar génbanki tétel | génbanki tételben szubtermindlis jel a génbanki tételben kivéve | minden génbanki szatellitjén szubtermindlis jel a
szatellitjén TA2101-ben, termi- a TA1968-ban, tételben TA2101, TA1965 és
ndlis jel a TA1965- addiciondlis centroméras TA196- ban, csak egy
ben, szubtermindlis jel | jel a TA2101 és szubtermindlis jel a
a TA1968 és TA1975- | TA1975- ben TA1975-ben
ben
pAsl hosszi | addiciondlis egy szubtermindlis jel | szubtermindlis jel szubtermindlis jel a két szubterminalis jel | szubtermindlis jel szubterminalis jel
kar szubtermindlis | a TA1968 és TA1975- | minden génbanki TA2101 és TA1975-ben, | a TA2101, TA1965 és | minden génbanki minden génbanki
jelaTA1965 | ben, két szubtermi- tételben termindlis jel a TA1965- | TA1968 -ban, egy tételben tételben
és TA1975-ben | ndlis jel a TA2101 és ben, nincs jel a TA1968- | szubtermindlis jel a
TA1965- ben ban TA1975-ben
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9. a tdblazat: A kiilonbozd Aegilops biuncialis vonalak U kromoszémdinak FISH 6sszehasonlité vizsgalata pSc119.2 és pAsl repetitiv DNS klénok segitségével

Ae. biuncialis 10 2U 30 4U 50 6U 70
kromoszémak
pSc rovid | minden génbanki | termindlis jel minden termindlis jel termindlis jel minden minden génbanki nincs hibridizacids jel | termindlis jel minden
119.2 kar tétel szatellitjén génbanki tételben minden tételben génbanki tételben tétel szatellitjén génbanki tételben
pSc hosszu | nincs hibridizacids | nincs hibridizécids jel termindlis jel termindlis jel minden termindlis jel minden | addiciondlis szubtermindlis és
119.2 kar jel minden génbanki génbanki tételben génbanki tételben intersticidlis jel az intersticidlis jelek az
tételben MvGB642 és MvGB642 és MvGB376-
MvGB382-ben ban, csak intersticidlis jel
az MvGB382-ben
pAsl rovid | addiciondlis jel az | nincs hibridizacids jel addicionélis addicionélis termindlis jel minden | addiciondlis terminalis | nincs hibridizacids jel
kar MvGB382 és szubtermindlis jel az | szubtermindlis jel az génbanki tételben jel az MvGB642 és
MvGB376 MvGB382-ben MvGB382-ben MvGB382-ben
génbanki tételek
szatellitjén
pAsl hosszi | szubtermindlis jel | szubtermindlis jel az addiciondlis addiciondlis nincs hibridizacids intersticidlis és addiciondlis intersticidlis
kar minden génbanki | MvGB382 és szubtermindlis jel az | szubtermindlis jel az jel centromérds jelek jel az MvGB642 és MvGB
tételben MvGB376-ben, nincs MvGB382 és MvGB382-ben minden génbanki 382-ben, addicionilis
jel az MvGB642-ben MvGB376-ban tételben szubtermindlis jel az
MvGB642-ben

9. b tdblzat: A

kiilonboz6 Aegilops biuncialis vonalak M kromoszémdinak FISH 6sszehasonlité vizsgalata pSc119.2 és pAs] repetitiv DNS klénok segitségével

Ae. biuncialis M 2M M 4M M 6M ™
kromoszémdk
pSc rovid | nincs jel, kivéve nincs hibridizacids jel nincs hibridizdciés | termindlis jel az termindlis jel minden | nincs hibridizacids jel | nincs hibridizacids jel
119.2 kar egy centroméras jel MvGB382-ben és génbanki tételben
jelet az MvGB376 MvGB376-ban, nincs jel
-ban az MvGB642-ben
pSc hosszu | nincs jel, kivéve nincs hibridizacids jel nincs hibridizdciés | termindlis jel az termindlis jel minden | termindlis jel minden | szubtermindlis jel az
119.2 kar egy termindlis jel MvGB642 és génbanki tételben génbanki tételben MvGB642-ben, termindlis
jelet az MvGB382-ben, nincs jel jel az MvGB382 és
MvGB642-ben az MvGB376-ban MvGB376-ban
pAsl rovid | minden génbanki | egy terminalis jel az két szubterminalis szubterminalis jel termindlis jel minden | minden génbanki tétel | két szubterminalis jel
kar tétel szatellitjén MvGB642 és jel az MvGB382, minden vonalban, génbanki tételben szatellitjén minden génbanki tételben
MvGB376-ban, csak egy termindlis jel az | addiciondlis centroméras
egy centromérds jel az | MvGB376-ban, egy | jel az MvGB376-ban
MvGB382-ben centromérds jel az
MvGB642-ben
pAsl hosszu | szubtermindlis jel | két szubtermindlis jel két szubtermindlis | termindlis jel az két szubtermindlis szubtermindlis jel szubtermindlis jel minden
kar minden génbanki | minden génbanki jel minden génbanki | MvGB642 és MvGB382 | jel az MvGB642 és | minden génbanki génbanki tételben
tételben tételben tételben -ben, nincs jel az MvGB382-ben, egy | tételben
MvGB376-ban szubtermindlis jel az
MvGB376-ban
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4. 2. A Triticum aestivum - Aegilops biuncialis addiciés vonalak vizsgalata

molekularis citogenetikai moédszerekkel

4. 2. 1. Az eloallitott Triticum aestivum - Aegilops biuncialis diszémas addiciés vonalak

kromoszomaszamanak ellenérzése Feulgen médszerrel

Az addiciés vonalak citologiailag nem teljesen stabilak, az idegen fajbdl szarmazoé
kromoszémapér elimindlodhat beldliik, egyes ezért fontos a mar elddllitott addicidk
kromoszémaszdmanak nyomon kovetése Feulgen modszerrel. Az eddig eldallitott addicids
vonalakban az idegen kromoszomapdr nagy gyakorisdggal adddik at az utddokba, tehét
megfigyeléseink szerint az elballitott 7. aestivum — Ae. biuncialis diszémas addicids
vonalak stabilak. A 9. 4brdn egy 44 kromoszémaszdmu addiciés vonal szomatikus

kromoszémai lathatok metafazisban.
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9. dbra: Az addicids vonalak kromoszémaszdmanak ellendrzése Feulgen festéssel. Az dbrdn egy 44
kromoszémads diszomds addicids vonal lathat6
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4. 2. 2. A Triticum aestivum - Aegilops biuncialis addiciés vonalak azonositasa

fluoreszcens in situ hibridizacioval

Az T. aestivum — Ae. biuncialis addicios vonalakat az dltalunk kidolgozott Ae. umbellulata,
Ae. comosa és Ae. biuncialis FISH kariotipusok segitségével azonositottuk. Hat kiilonb6z0
T. aestivum — Ae. biuncialis addiciés vonal kromoszémdit vizsgdltuk mitotikus
kromoszéma-prepardtumon metafazisban pSc119.2 és pAsl probdk segitségével. Célunk
volt az idegen kromoszOmapdr azonositisa az addiciés vonalakban (2. melléklet). Az
addicids vonalakban az Ae. biuncialis kromoszomak hibridizaciés mintdzata megfelelt a
sziilopartner Ae. biuncialis MvGB642 génbanki tétel FISH mintazatanak (8. dbra és 9. a, b
tablazat).

A 80.010130 azonositasi szamud vonalat 2M diszémdas addicidként azonositottuk (2.
melléklet). A 2M kromoszoéman egy termindlis pAsl jel volt ldthaté a rovid karon, a
hosszt karon egy termindlis €s egy halvany szubtermindlis pAsl jelet figyeltiink meg. A
2M kromoszéman nem volt pSc119.2 jel. A 2M kromoszéma hibridizaciés mintdzata
hasonl6 a 3M kromoszéma mintdzatdhoz, azonban karardnyuk kiilonb6zé: a 2M
kromoszéma kevésbé szubmetacentrikus, mint a 3M kromoszdéma. A két addiciés vonal
morfoldgiailag is kiillonbozott egymastdl, ami aldtdmasztja az in situ hibridizacids
vizsgalatokat, igy a két addiciés vonal nem tartalmazhatja ugyanazt az idegen
kromoszémapart (10. a dbra, 10. b dbra, 11. dbra).

A 77.001102 nyilvantartdsi szamud vonal egy 3M kromoszomapdrt tartalmazott, amely az
Ae. biuncialis-bol szarmazik (2. melléklet). A 3M kromoszéman nem tapasztaltunk
pSc119.2 jelet. A karardnyok és a hibridizacios jelek elhelyezkedése alapjan azonban a 3M
kromoszéma egyértelmlien megkiilonboztethetd volt a 2M addiciés vonaltél. A 3M
kromoszéman halvéany, azonban specifikus hibridizacids jeleket figyeltiink meg. A rovid
karon egy centromérdhoz kozeli pAsl jel helyezkedett el, termindlisan egy kevésbé
intenziv pAsl jel volt megfigyelhetd néhdny preparatumon. A hosszu karon egy termindlis
€s egy szubtermindlis pAsl hibridizacios jelet figyeltiink meg (10. a és 10. b dbra, 11.
abra).

A 63.010130 azonositasi szamu vonalat 7M diszomas addicidként azonositottuk (2.
melléklet). A buza kromoszémak mellett két Ae. biuncialis kromoszémat taldltunk, melyek
a 7M kromoszémadra jellemzd mintdzatot mutattak. A 7M kromoszoma jellegzetes, mert
csaknem metacentrikus, mig a tobbi Ae. biuncialis kromoszéma szubmetacentrikus vagy

akrocentrikus. A 7M kromoszéma hibridiz4ciés mintdzata is jellegzetes: termindlis és
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szubtermindlis pAs1 jel van a rovid karon, mig a hosszu karon egy szubterminalis pAsl,
tovabba egy erds szubtermindlis pSc119.2 jel volt lathat6. A karardny €s a hibridiz4cids
jelek elhelyezkedése alapjan a 7M kromoszoma egyértelmiien azonosithaté volt (10. ¢ dbra
és 11. abra).

A 76.010130 azonositasi szdmu vonal egy 3U kromoszémapart tartalmazott (2. melléklet).
A 3U kromoszéma mindkét karjdnak termindlis régidjdban egy-egy pScl19.2 jel
helyezkedett el. A 3U kromoszéman nem taldltunk pAsl jelet. A 3U kromoszéma
hibridizaciés mintdzata ugyanolyan, mint a 2U kromoszémaé, azonban a két kromoszéma
a karardny alapjan megkiilonboztethetd: a 2U kromoszéma kevésbé szubmetacentrikus,
mint a 3U kromoszoma (8. abra, 10. d 4bra és 11. abra).

A 629.020905 nyilvantartdsi szdmu vonalban egy szatellites Ae. biuncialis-bol szirmazd
kromoszomapart taldltunk, melyet a FISH vizsgdlatok elvégzése utdn SU kromoszéménak
azonositottunk (2. melléklet). Ezen a kromoszoman, a rovid karon egy termindlis pSc119.2
jelet, mig a hosszd karon egy szintén termindlis pAsl jelet lattunk, mig kromoszéma
szatellitjén egy pScl119.2 jel helyezkedett el. A pTa7l riboszomalis DNS prébat is
hasznaltuk az 5U addiciés vonal azonositdsdhoz. Ez a DNS préba a kromoszémdk NOR
régidjahoz hibridizdl, igy segitséget nyujt a szatellites kromoszomak azonositdsdban. A
pTa7l préba erds jelet adott az SU kromoszoma szatellitje alatt (Badaeva és mtsai 1996 b),
ahol a NOR régi6 helyezkedik el. Az 5U addiciés vonalat a GAA trinukleotidokat
tartalmazé DNS prébaval is vizsgéltuk. A hibridizacié eredményeként az SU kromoszéma
hibridiz4aciés mintdzata megfelelt a Molnér és mtsai (2005) 4ltal publikalt mintdzatnak (10.

e, f abra és 11. abra).
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10. dbra (a): A 2M; (b): a 3M; (c): a 7M; (d): a 3U, (e): az SU Triticum aestivum - Aegilops biuncialis
diszomas addiciés vonalak szomatikus kromoszémai metafazisban fluoreszcens in situ hibridizacié utan
pSc119.2 (zold) és pAsl (piros) repetitiv DNS prébédkkal. (f): az SU Triticum aestivum - Aegilops biuncialis
diszémas addicids vonal szomatikus kromoszémai metafazisban fluoreszcens in situ hibridizacié utin GAA
(z61d) és pTa7l (piros) repetitiv DNS prébédkkal. Az Aegilops biuncialis kromoszémdit nyilakkal jeldltiik és
jobb alsé sarokban kinagyitva lathaték

54



Ae. biuncialis T. aestivum-Ae. biuncialis Ae. biuncialis T aestivum-Ae. biuncialis
MvGB642 addicids vonalak MvGB642 addicios vonalak

L 1 .- e -0 .
L

2M

11. abra: A sziilpartner Ae. biuncialis MvGB642 génbanki tétel és az azonositott Triticum
aestivum - Aegilops biuncialis diszémds addiciés vonalak szomatikus kromoszémdinak
Osszehasonlitdsa metafdzisban fluoreszcens in situ hibridizacié (FISH) utdn. A hibridizaciét
pSc119.2 (zold) és pAsl (piros) DNS klénokkal végeztiik

12. dbra (a): A 49.001102 azonositdsi szamud Triticum aestivum - Aegilops biuncialis diszOmas
addiciés vonal szomatikus kromoszémadi fluoreszcens in situ hibridizacié (FISH) utdn pSc119.2
(zold) és pAsl (piros) repetitiv DNS prébdkkal. Az Aegilops biuncialis kromoszémadit nyilakkal
jeloltiik és a jobb als6 sarokban kinagyitva lathatdk (b): A 49.001102 nyilvantartasi szamu Triticum
aestivum - Aegilops biuncialis disz6mds addici6és vonal szomatikus kromoszémai fluoreszcens in
situ hibridizacié (FISH) utdan pTa71 (zold) és a GAA trinukleotidokat tartalmazé (piros) repetitiv
DNS préobakkal. Az Aegilops biuncialis kromoszémdit nyilakkal jeldltiik és a jobb alsé sarokban
kinagyitva lathaték
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A 49.001102 azonositasi szamu diszomas addiciés vonal kicsi, szubmetacentrikus Ae.
biuncialis-b6l szarmazd kromoszomapart tartalmazott, mely azonositisdhoz tovabbi
molekuldris citogenetikai vizsgédlatok sziikségesek (12. dbra a,b). Ennek az addicids
vonalnak a citologiai elemzését Feulgen moddszerrel tobb nemzedéken at elvégeztiik, a
kromoszomaszdma mindig 44 volt. Az Aegilops biuncialis-bol  szarmazo
kromoszémaparon nem figyeltiink meg hibridizécids jelet a pSc119.2 és pAsl probakkal.
Ez alapjan feltételezhetd, hogy a buza és az Aegilops biuncialis kromoszomai kozott
atrendez0dés torténhetett. A pTa7l DNS préba sem hibridizdlt az Aegilops
kromoszémaparhoz, igy biztosan nem szatellites kromoszomat tartalmaz ez a vonal (tehat
kizérhatjuk az 1U, 5U, IM és 6M kromoszomdk jelenlétét). A GAA trinukleotidokat
tartalmazé DNS probdval olyan mintazatot kaptunk az Ae. biuncialis kromoszoman, amely
egyik biza kromoszoma GAA mintdzatdhoz sem hasonlitott, igy kizdrhaté tobb biza
kromoszéma jelenléte a vizsgélt sejtekben (12. abra a,b). Az Ae. biuncialis teljes FISH
kariotipusdt még nem készitettiik el a GAA probaval, eddig csak az U genom kariotipusa
all rendelkezésre (Molnar és mtsai 2005), igy a GAA mintdzat alapjan még nem
azonosithat6 ez az Ae. biuncialis kromoszéma.

Friebe és mtsai (1995 a, 1999) T. aestivum cv. Chinese Spring — Ae. umbellulata és T.
aestivum cv. Chinese Spring — Ae. geniculata addiciés vonalakat dllitottak eld. A teljes T.
aestivum - Ae. comosa addiciés sorozatot nem hoztak 1étre napjainkig. Az Ae. umbellulata
az Ae. comosa és Ae. geniculata genomja all a legkdzelebbi rokonsdgban az Ae. biuncialis
genomjaval, ezért a FISH mintdzatok Osszehasonlitdsa hasznos lehet az addicios vonalak
azonositasdnak igazoldsdra. A fent emlitett szerzOk az addicids vonalakat C-sdvozassal
azonositottdk, gy irodalmi adatok alapjan nincs lehetdség Osszehasonlitani az altaluk
elddllitott addiciés vonalak FISH mintdzatit az eldbb ismertetett addicidés vonalak

hibridizacios mintazataval.
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4. 2. 3. Az azonositott Triticum aestivum - Aegilops biuncialis disz6mas addicios

vonalak morfologiai jellemzdi

Az azonositott T. aestivum - Ae. biuncialis diszémdés addiciés vonalak morfoldgiai
jellemzoit fitotronban és tenyészkertben is vizsgdltuk (10. és 11. tdblazat, 13. és 14. 4bra).
Fitotroni koriilmények kozott az Mv9kri-hez képest minden addiciés vonal csokkent
fertilitdst mutatott a 2M vonal kivételével, amely fertilisebb volt, de ez a kiilonbség nem
volt szignifikdnsan kimutathaté (10. tdblazat). A 2M addiciés vonal tenyészkertben
felnevelve azonban mdr kisebb fertilitdssal rendelkezett, mint a sziilOpartner Mv9kr/ (11.
tdblazat). A fitotronban felnevelt addiciés vonalak magassaga és a bokrosoddsa is kisebb
értékeket mutat a tenyészkertben megfigyeltnél, ez a kiillonbség a klimakamra hatdsanak

tulajdonithat6 (10. és 11. tdblazat).

10. tablazat: A Triticum aestivum- Ae. biuncialis addicids vonalak morfolégiai tulajdonsigai a
sziilopartner Mv9kri-hez hasonlitva 2004-ben (a novényeket fitotronban neveltiik, 10-10 novény
atlaga)

Fertilitas Novény- Bokrosodés Fékaldsz  |Szem/
(szem/ magassdg [(kaldsz/novény) [hossza fokaldsz (db)
kalaszka) (db) [(cm) (db) (cm)

Mv9kri 2,749 60,6 6,3 9,4 53,1

2M 2,788 36,7*% * 4.2% * 8,6 55,5

3M 2,411% 32,8% * 5,3 8,4 46,7

™ 2,045% * 46,9% * 5,1 10,6* *  [34,1* *

3U 2,164%* * 48,7* * 5,9 8,7 40,8% *

S5U 0,983%* * 40,4%* * 5,5 8,3 16,8* *

- Szignifikdnsan kiilonbozik az Mv9krI buzatorzstdl P<0,05 és P<0,01 szignifikancia szinteken

11. tablazat: A Triticum aestivum- Ae. biuncialis addiciés vonalak morfoldgiai tulajdonsdgai a
sziilopartner Mv9kri-hez hasonlitva 2004-ben (a novényeket tenyészkertben neveltiik, 10-10
ndvény atlaga)

Fertilitds Novény- Bokrosodds FOkaldsz | Szem/
(szem/ magassdg | (kaldsz/novény) |hossza fokaldsz (db)
kalaszka) (db) |(cm) (db) (cm)

Mv9kri 2,517 79,1 9,4 9,9 56,5

Ae. biuncialis | 1,983 39,5 77,3 3,7 7,0

2M 2,237% 65,6* * 7,9 9,3 52,3

M 2,285% 61,2% * 10,1 8,4% * 46,5% *

™ 1,749%* * 65,5% * 9,8 8,8% * 25,9% *

30U 1,920* * 70,0%* * 11,1 8, 7% * 33,3% *

- Szignifikdnsan kiilonbozik az Mv9krl bizatdrzstdl P<0,05 és P<0,01 szignifikancia szinteken
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Az addicids vonalak kaldszainak morfoldgiai jellemzdit a 13. dbran figyelhetjiik meg. Az
addicids vonalak az addiciondlt kromoszomaktdl fiiggden morfoldgiailag kiilonboztek, de

valamennyi kaldsztipusa elsdsorban az Mv9kr/ biizatorzs kaldszahoz hasonlitott.

""“"w"

3.

biuncialis Mv9 kr1 1 2M M
i 1 AW, i

13. 4bra: Balrdl jobbra az Aegilops biuncialis, az Mv9krl és a 2M, 3M, 7M, 3U, 5U Triticum aestivum -

Aegilops biuncialis disz6mds addicis vonalak kaldszai. A kaldszok mellett a jobb felsd sarokban az addicids

vonalakban taldlhaté Ae. biuncialis kromoszomapér egyik tagjdnak FISH mintazata 14thaté a pSc119.2 és
pAs1 DNS klénokkal.

Az addiciés vonalak betegség-rezisztencidjat tenyészkertben vizsgaltuk.

A 2M addicidnak szdlkacsonkos, tomott, a 7M addicidndl vastagabb, nagyobb a kaldsza, az
addiciok koziil a legszélesebb levele van, szdra hamvas szinli, kevés lisztharmat és
Helminthospdriumos levélfoltossag volt megfigyelheté a novényeken (13. dbra).

A 3M addiciés vonal kaldsza tomott, szdlkacsonkos, az addiciok koziil a legszélesebb, de
felfelé elkeskenyedé (13. és 14. dbra). Altaldban a kaldszkdk alatt egy-egy csokvényesebb
kaldszka taldlhat6. A novények kozepesen lisztharmatosak voltak, sok levélen
Helminthospdriumos levélfoltossagot €s vetésfehéritot figyeltiink meg. Az addicidk koziil
a 3M volt a legkevésbé egészséges.

A 7M diszémads addicié kaldsza laza, a kaldsz vége szdlkacsonkos, az addicidk koziil a
leghosszabb kaldsszal rendelkezik (13. dbra). A novények szine hamvaszold, nem
figyeltiink meg rajta sem lisztharmatot, sem Helminthospdriumos levélfoltossagot, az
addicidk koziil a 7M kromoszomat tartalmazé vonal volt a legmagasabb.

A 3U diszémas addicidés vonal kaldsza buizahoz hasonld, kicsi, laza és szalkacsonkos (13.
abra). A novények szdra és kaldsza vékonyabb a tobbi addicids vonalnal megfigyeltnél,
levelei sargdszoldek, lisztharmat nem, de Helminthospdriumos levélfoltossdg helyenként

lathato volt rajtuk.
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Az 5U T. aestivum - Ae. biuncialis addici6 kalasza Ae. biuncialis-hoz hasonld, antocianos,
tar kaldsztipus. A novények kozepesen magasak, fertilitdsuk kisebb a tobbi addicids
vonalhoz képest, a tenyészkertben felnevelt novényeken lisztharmat fertdzést figyeltiink
meg.

A 2005-ben tenyészkertben felnevelt addicidés vonalakon (2M, 3M, 7M, 3U, 5U) a
sziilopartner Ae. biuncialis vonallal ellentétben bizonyos foku levélrozsda fertdzést
tapasztaltunk, ezért valdsziniisithetd, hogy az Ae. biuncialis-ban taldlhaté levélrozsda
rezisztencia gén nem a 2M, 3M, 7M, 3U és 5U kromoszémdkon taldlhat6. Az eldallitott és
azonositott addiciés vonalakbdl mdr tobb ezer szemmel rendelkeziink, amelyek alkalmasak
tovabbi agrondmiai vizsgélatok elvégzéséhez.

Friebe és mtsai (1995 a, 1999) nem vizsgaltdk a T. aestivum cv. Chinese Spring — Ae.
umbellulata és T. aestivum cv. Chinese Spring — Ae. geniculata addiciés vonalak betegség-
rezisztencidjat, azonban a kaldszok morfoldgiai tulajdonsdgai 0sszehasonlithatok. Friebe és
mtsai (1995 a) nem rendelkeznek 3U T. aestivum- Ae. umbellulata addicidéval. Az 5U T.
aestivum- Ae. umbellulata addici6 (Friebe és mtsai 1995 a) kaldszdnak felépitése csak kissé
hasonlit az SU T. aestivum - Ae. biuncialis addiciés vonalak kaldszaihoz. A Friebe és mtsai
(1999) dltal eldallitott T. aestivum - Ae. geniculata addiciok koziil 3U és 7M addiciok
kaldszai nagymértékben kiilonboznek az Ae. biuncialis addicioktdl, a 2M és 3M addicids
vonalak kaldszaindl a kiilonbség kevésbé szembeotld. Azonban Friebe és mtsai (1995 a,
1999) is taldltak kiilonbséget az Ae. umbellulata 3U addicié és az Ae. geniculata 3U
addici6 kaldszanak fenotipusos megjelenésében (a két kaldsz nem hasonlitott egymasra). A
fenotipusos kiilonbségek az U és M genomok variabilitdsdnak ill. a kiilonbozd buza

szlilopartnerek alkalmazdsdnak tulajdonithatok.

14. dbra: A 3M Triticum aestivum - Aegilops biuncialis disz6mas addicids vonal felszaporitdsa
tenyészkertben
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4. 3. Uj Triticum aestivum - Aegilops biuncialis addiciés vonalak

eloallitasa
4. 3. 1. Az 5U, 6U dupla diszomas addiciés vonal vizsgalata

Az eddig ismertetett addicids vonalakon kiviil rendelkeziink még egy 5U, 6U dupla
diszomds addiciés vonallal is. Ezek a novények a 42 buza kromoszéma mellett
rendelkeznek még két Ae. biuncialis kromoszémapdrral, igy kromoszémaszamuk 46. Mdés
addiciés vonalakhoz hasonléan azt feltételeztiik, hogy valamelyik idegen kromoszoma
vagy kromoszomapar elimindlédni fog a novényekbdl, azonban ez nem tortént meg.
Vizsgédlataink célja volt, hogy olyan utédokat keressiink, amelyekben az 5U
kromoszémapér elimindlddik, csak a 6U kromoszomapér van jelen. Fluoreszcens in situ
hibridizdcidval vizsgaltuk a novényeket (15. dbra a,b és 12. tablazat). Az SU és 6U
kromoszomak fluoreszcens in situ hibridiziciés mintdzata megegyezett a sziilOpartner
MvGB642 Ae. biuncialis vonal 5U és 6U kromoszémainak FISH mintazataval (8. dbra és
15. abra a,b). A FISH vizsgélatok és a kromoszomdk karardnyai alapjan kizdrhat6 mads
szatellites Ae. biuncialis kromoszoma jelenléte ezekben a novényekben. Az 1U szatellites
kromoszéma nagyobb, a 6M kromoszéma karardnyai eltérnek az 5SU kromoszéma
kararanyaitol (8. dbra). A FISH eredményeinek kiértékelése utdn megallapitottuk, hogy a
46 kromoszémads allapot stabil, ezért attértiink a novények Feulgen vizsgélatara (15. dbra
a,b és 12. tdblazat). A Feulgen festési eljardssal tobb novény vizsgélata lehetséges és a
modszer koltségei is kisebbek. Az S5U és 6U kromoszomdk jellegzetes morfolégidval
rendelkeznek, ezért a biza kromoszémaktél Feulgen festéssel is megkiilonboztethetok. Az
5U kromoszoma szatellites, azonban kisebb, mint a bdza szatellites kromoszémai. A 6U
kromoszéma egy akrocentrikus kromoszéma, ezért megkiilonboztethetd Feulgen festéssel
a buza metacentrikus €és szubmetacentrikus kromoszomaitdl. A Feulgen modszerrel
vizsgalt novények koziil egy novény kromoszémaszamat 44-nek hataroztuk meg, azonban
2db 5U és 1db 6U kromoszéma is megfigyelhetd volt a prepardtumon (15. dbra a,b). Ez
alapjan feltételezhetd, hogy szdmolasi hiba tortént.

A novényeket fitotronban neveltiikk fel. Morfol6égiai tulajdonsdgaikban kiilonboztek az
eddig eldallitott addiciés vonalaktél. A novényeknek jellegzetes széles, haragoszold
leveleik vannak, kaldszuk antocidnos szini (13. tdblazat), a sziil6partner Mv9krl-hez

hasonl6 kalésztipussal rendelkezik (16. dbra).
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12. tablazat: Az 5U, 6U Triticum aestivum- Aegilops biuncialis dupla diszomds addicids vonalon

elvégzett citoldgiai vizsgalatok dsszesitése

hibridizacié

Csirdztatott | Felnevelt Vizsgélat médja Ertékelhetd | Eredmény

szemek ndvények ndvények

szama (db) szama (db) szama

30 20 fluoreszcens in situ 13 5U és 6U kromoszémat is

tartalmaz

35 35 kromoszémaszdm vizsgédlata |35 5U és 6U kromoszémat is
gyokércsicsbol Feulgen tartalmaz
festéssel

20 12 kromoszémaszam vizsgédlata |7 Harom névényben volt

ért€kelhetd a metafazis,
46", tehat 5U és 6U
kromoszomat is tartalmaz

portokokbél Feulgen festéssel

15. 4bra (a): Az 5U, 6U dupla diszémds Triticum aestivum- Aegilops biuncialis addiciés vonal
FISH mintazata pSc119.2 (z6ld) és pAsl (piros) repetitiv DNS prébakkal mitotikus kromoszéma-
prepardtumon. A narancssarga nyilak az Aegilops biuncialis kromoszémékat jelolik. A 6A
kromoszémakat zold nyillal jeloltiik (1d. 39. oldal). Az 5U és 6U kromoszémak kinagyitva a jobb
alsé sarokban lathatok. (b): Az 5U, 6U dupla diszémdas Triticum aestivum- Aegilops biuncialis
addiciés vonalbdl szidrmazd, 44 kromoszomét tartalmazé novény Feulgen festéssel. A
prepardtumon 2 db 5U és 1 db 6U kromoszoma figyelhetd meg (nyilakkal jelolve)
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16. dbra. Az 5U, 6U dupla diszémas Triticum aestivum- Aegilops biuncialis addicis vonal kaldszai
(az abréan 2db kalasz lathato, az egyes kaldszokat eldl- és oldalnézetbdl fotdztuk le)
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13. tablazat: Az 5U, 6U dupla diszémdas Triticum aestivum - Aegilops biuncialis diszémas addicios
vonal morfoldgiai adatai

Novény | Novény- Kaldsz sorszdma Kal4sz Kalasz/ Szem/kaldsz | Kaldsz tipus
szama magassag (izolalt v. szabadon |hossz (cm) | kaldszka (db)
(cm) virdgz6= szv) (db)
1 25 1. izolalt 10 19 27 Antocianos, laza
2. izolalt 7 15 12 kalasz
3. izolalt 7 13 12
4. izolalt 6 12 8
2 25 1. izolalt 9,5 16 18 Antocianos, laza
2. izolalt 9 17 14 kalasz
3. izolalt 7 15 2
4. izolalt 5,5 13 0
5. szv 6 13 0
6. szv 6 13 0
7.szv 4,5 9 0
8. szv 4 9 0
3 25 1. izolalt 10 17 46 Laza kalasz
2. izolalt 9,5 17 23
3. izolalt 6,5 13 15
4. izolalt 7 13 1
4 28 1. izolalt 10 15 10 Antocianos, laza
2. izolalt 9 15 35 kalasz
3. izolalt 9 15 26
4. izolalt 9 17 23
5 30 1. izolalt 10 15 6 Aegilops biuncialis-
2. izolalt 8,5 13 19 hoz hasonlo,
3. izolalt 8 11 6 antocianos kalasz
4. izolalt 8 14 1
5. izolalt 7,5 13 0
6. izolalt 7 13 1
6 21 1. izol4lt 9 14 2 Aegilops biuncialis-
2. izolalt 8 14 1 hoz hasonlé,
3. izolalt 6 11 0 antocianos kalasz
7 27 1. izolalt 10,5 17 27 Antocianos, laza
2. izolalt 8 14 8 kalasz
8 22 1. izolalt 7 16 1 Antocianos, laza
2. izolalt 6 11 4 kalasz
3. izolalt 9 11 2
4. izolalt 5,5 9 0
5. szv 5 13 0
6. szv 7 15 1
7.szv 5 11 0
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4. 3. 2. Uj Aegilops biuncialis kromoszémak keresése a BC, és BC3; nemzedékekben

Vizsgéltuk a korai (BC,, BC3) nemzedékeket is, hogy 1j Ae. biuncialis kromoszémakat
keressiink a tovabbi addiciés vonalak elddllitasdhoz. A nodvények tobbségében
megfigyelhetd volt az 5U kromoszéma, s6t a korai nemzedékek utddaiban ismét
megtaldlhaté volt az SU T. aestivum - Ae. biuncialis diszomds addiciés vonal (17. dbra
a,b). Tovabba megfigyelheté volt egy 7M monoszémés addiciés vonal, azonban a 7M
addicioval mar rendelkeziink diszomas éllapotban is (17. abra a,b). A korai nemzedékek
vizsgélata sordn megfigyeltiink olyan novényeket is, melyekben az Osszes Ae. biuncialis
kromoszéma elimindlédott. Preparatumot készitettiink 48 db BC, és BC; nemzedékhez
tartoz6 novénybdl, ezeknek a FISH elemzése folyamatban van. Faziskontraszt
mikroszképpal 14 db BC, és BCs; nemzedékhez tartoz6 ndvény prepardtumain
felismerhetok voltak az 5U és 6U kromoszomdk, mig 2db prepardtumon csak az 5U

kromoszéma volt lathato a buza kromoszémakon kiviil.

17. abra (a): A 7M monoszémads Triticum aestivum - Aegilops biuncialis monoszémas addicids
vonal FISH hibridizaciés mintdzata mitotikus kromoszéma-prepardtumon pSc119.2 és pAsl DNS
klénokkal. A nyilak az Aegilops biuncialis kromoszémdit jelolik. Az Aegilops biuncialis
kromoszéma a kép jobb alsé sarkdban kinagyitva lathatd. (b): Az SU Triticum aestivum - Aegilops
biuncialis diszémas addiciés vonal hibridizaciés mintdzata pSc119.2 és pAsl DNS klénokkal
mitotikus kromoszéma-prepardtumon. A nyilak az Aegilops biuncialis kromoszémdkat jelolik. Az
5U kromoszéma a kép jobb als6 sarkédban kinagyitva lathato.
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Eddigi vizsgalataink alapjan megallapithatjuk, hogy az Ae. biuncialis kromoszémai koziil
az 5U kromoszéma adédik 4t a legnagyobb gyakorisdggal az utédokba. A tobbi T.
aestivum - Ae. biuncialis addiciés vonal eldallitdsdhoz tobb novény vizsgalata sziikséges a
korai nemzedékekbdl, és sziikség lehet az amfiploid novények vizsgélatira is az dj Ae.
biuncialis kromoszomdak kereséséhez. Az agrondémiailag hasznos tulajdonsigok (s6- és
szarazsagtlirés, betegség-ellenallésdg) sikeres atviteléhez a jovoben sziikséges lesz a teljes
addiciés sorozat elddllitdsa. Az addiciés vonalak eldallitdsa hosszi folyamat, tobb évet
vesz igénybe, mert egyes Ae. biuncialis kromoszémak nagyobb gyakorisdggal adédnak &t
az utddokba, mds kromoszomak viszont konnyen elimindlddnak, amely megneheziti a
teljes addicids sorozat elddllitasat. Tovabba az addiciok eldallitdsa szdmos keresztezést,
visszakeresztezést igényel, sok nemzedéket kell felnevelni és citolégiai mddszerekkel
ellendrizni (2. melléklet). A teljes addicids sorozat lehetOvé teszi az Osszes Ae. biuncialis
kromoszéma hatdsdnak tanulmanyozasit, kivdlogathatjuk mely kromoszémak
befolyasoljdk legnagyobb mértékben a szarazsagtiirést és az egyéb kedvezd agrondmiai
tulajdonsagokat. Az egyes Ae. biuncialis kromoszomak hatdsdnak megéallapitdsa utdn
lehetséges az adott kromoszomabdl olyan introgresszidés vonalakat létrehozni, amelyek a

kedvez0 tulajdonsdgokért felelds géneket hordozzk.
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5. Uj tudomanyos eredmények

1. Huszonhdrom eltér6 szdrmazdsi buzafajtdban vizsgédltuk a fluoreszcens in situ
hibridizaciés mintdzatok kiilonbségeit (FISH polimorfizmus) pSc119.2 és pAsl DNS
probak segitségével. A Chinese Spring modell fajtdhoz képest minden kromoszémén
kiilonbségeket figyeltiink meg a hibridizaciés mintidzatban, kivéve a 4B, 5D, 6D és 7D
kromoszémakat. A FISH polimorfizmus ellenére a buza kromoszomai egyértelmiien
azonosithatok voltak a pScl19.2 és pAsl DNS klonokkal. Egyes buzafajtdkban
azonositottuk az 1A/1R, 1B/IR és 5B/7B transzlokacidkat, amely megerdsiti a kordbban

C-sdavozasi technikdval kapott eredményeket.

2. Harom Ae. biuncialis, négy Ae. umbellulata és négy Ae. comosa génbanki tétel FISH
Osszehasonlitd vizsgdlatat végeztiik el pScl19.2 és pAsl DNS klonok segitségével. A
FISH sordn minden kromoszéman taldltunk kiilonbségeket az egyes Ae. biuncialis, Ae.
umbellulata és Ae. comosa génbanki tételek kozott. Az M genom kromoszémadira nagyobb
FISH polimorfizmus volt jellemzd, mint az U genom kromoszémadira. Az Ae. comosa, Ae.
umbellulata és az Ae. biuncialis kromoszomdk azonositdsat a FISH mintazatban taldlt

kiilonbségek nem befolyasoltak.

3. Ot T. aestivum — Ae. biuncialis addiciés vonalat (2M, 3M, 7M, 3U, 5U) azonositottunk
fluoreszcens in situ hibridizacioval pSc119.2, pAsl probak felhaszndldsaval. A pSc119.2
€s a pAsl probék segitségével specifikus hibridizacios jeleket figyeltiink meg az addicids
vonalakban az Ae. biuncialis kromoszémdin. Ezek a specifikus hibridizacios jelek lehetové
tették az addiciés vonalakban az Ae. biuncialis kromoszémdinak azonositdsat a kordbban

kidolgozott Ae. umbellulata, Ae. comosa és Ae. biuncialis kariotipusok alapjan.

4. Jellemeztiik az addiciés vonalak morfolégiai tulajdonsdgait és betegség-ellenallosagat.
Az addicids vonalakat fitotronban és tenyészkertben is felneveltiik. Minden addiciés vonal
kaldsza kiilonbozott egymdstdl, azonban mindegyik jobban hasonlitott az Mv9krl
sziilOpartnerhez. A tenyészkertben bizonyos foku rozsdafert6zést tapasztaltunk az addicids
vonalakon, ezért feltételezhetd, hogy az Ae. biuncialis levélrozsda-rezisztencia génjei nem

a2M, 3M, 7M, 3U és 5U kromoszémékon helyezkednek el.

5. Az 5U, 6U dupla diszémads T. aestivum — Ae. biuncialis addiciés vonal és a korai (BC,,
BC3) nemzedékekbdl szarmazé novények FISH vizsgdlata alapjan megallapitottuk, hogy

az SU kromoszéma adddik 4t a legnagyobb gyakorisaggal az utédokba.
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New scientific results

1. Differences in the fluorescence in situ hybridisation patterns (FISH polymorphism) of
twenty-three wheat varieties of diverse origin were examined using the DNA probes
pScl119.2 and pAsl. Compared with the model variety Chinese Spring differences were
observed in the hybridisation patterns for all the chromosomes except 4B, 5D, 6D and 7D.
Despite the FISH polymorphism the wheat chromosomes could be clearly identified using
the DNA clones pSc119.2 and pAsl. In some of the wheat varieties 1A/1R, 1B/IR and
5B/7B translocations were observed, confirming results previously obtained using the C-
banding technique.

2. Comparative FISH analysis was carried out on three Ae. biuncialis, four Ae. umbellulata
and four Ae. comosa gene bank accessions with the aid of the DNA clones pSc119.2 and
pAsl. FISH analysis revealed differences between the various Ae. biuncialis, Ae.
umbellulata and Ae. comosa accessions on all the chromosomes. Greater FISH
polymorphism was observed for the M genome chromosomes than for the U genome. The
identification of the Ae. biuncialis, Ae. umbellulata and Ae. comosa chromosomes was not
influenced by the differences in the FISH patterns.

3. Five T. aestivum — Ae. biuncialis addition lines (2M, 3M, 7M., 3U, 5U) were identified
by means of fluorescence in situ hybridisation with the probes pSc119.2 and pAsl1. These
probes gave specific hybridisation signals on the Ae. biuncialis chromosomes in the
addition lines, allowing the Ae. biuncialis chromosomes to be identified on the basis of
previously elaborated Ae. biuncialis, Ae. umbellulata and Ae. comosa karyotypes.

4. The morphological traits and disease resistance of the addition lines were investigated.
The lines were grown in the phytotron and nursery. The spikes of all the addition lines
differed from each other, but they all resembled the wheat partner, Mv9kr/ rather than the
Ae. biuncialis partner. A certain level of rust infection was observed on the addition lines
in the nursery, suggesting that the leaf rust resistance genes of Ae. biuncialis are not
located on the 2M, 3M, 7M, 3U or 5U chromosomes.

5. FISH analysis on the 5U, 6U double disomic 7. aestivum — Ae. biuncialis addition line
and on plants from early (BC,, BCs3) generations revealed that the SU chromosome was

transferred with greater frequency to the progeny.
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6. Kovetkeztetések és javaslatok

1. A Chinese Spring modell fajta és a kiilonb6z6 szarmazasu buzafajtak FISH
Osszehasonlitd vizsgdlata sordn egy transzlokdcié Iétrejottét feltételeztik Mv19
buzafajtdban az 5B és egy A genomhoz tartozé kromoszéma kozott. A transzlokacio
1étrejottét a pScl119.2 és pAsl hibridizicids jelek elhelyezkedése alapjan feltételeztiik. A
GAA trinukleotidokat tartalmazé probaval azonban megallapitottuk, hogy csak a repetitiv
szekvencidk mennyiségében tortént valtozds. A GAA trinukleotidokat tartalmazé DNS
préba mdés prébakkal kombindlva tehdat a kromoszémdk pontosabb azonositisat teszi

lehetové.

2. Eddig a 2M, 3M, 7M, 3U és SU T. aestivum - Ae. biuncialis addiciés vonalakat
azonositottuk  fluoreszcens in situ hibridizdciéval pScl19.2 és pAsl prébak
felhaszndlasdval. A GAA trinukleotidokat tartalmazo6 prébaval célszerii az 6sszes addicids
vonal azonositdsdnak kiegészitése, mert a GAA DNS préba tobb hibridizacios jelet ad a
kromoszémadkon, igy transzlokdcidk kimutatdsdra is alkalmas. A 49.001102 nyilvéantartasi
szamu azonositatlan addiciés vonal FISH elemzését is lehetové teszi a GAA DNS proba,

ha az Ae. umbellulata utan az Ae. comosa kromoszomak GAA kariotipusat is kidolgozzuk.

3. Az addiciés vonalakon genomi in situ hibridizacié elvégzése is javasolt az esetleges

intergenomikus atrendezddések kimutatdsara.

4. A T. aestivum - Ae. biuncialis addiciés vonalak hibridizaciés mintdzatit célszerli az Ae.
biuncialis-hoz hasonléan U és M genomokkal rendelkezd Triticum aestivum - Ae.
geniculata addiciés sorozat FISH mintdzatdval Osszehasonlitani. Ezzel a modszerrel

lehetséges az addiciés vonalak FISH azonositdsdnak igazoldsa.

5. A tovédbbiakban tervezziik az Ae. biuncialis kromoszomadira specifikus mikroszatellit

markerek kivalogatasat, melyek szintén alkalmasak a citoldgiai elemzések igazoldsara.
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6. Tovabba sziikségesnek tartjuk az SU, 6U dupla diszémds T. aestivum - Ae. biuncialis
addiciés vonal felnevelését a tenyészkertben, hogy a morfologiai tulajdonsigait és a
betegség-ellendllosagat vizsgalni tudjuk. Az addiciés vonalak felszaporitdsa utdn elegendo
szemmel rendelkeziink ahhoz, hogy az addicidkat szarazsdgtiirési kisérletekben vizsgaljuk.
A korai nemzedékek (BC,, BC;) citologiai elemzése sordn célunk volt ) Aegilops
kromoszomadk keresése, amely sordn folytatjuk a BC, és BC; nemzedékek vizsgilatit,
tovabba az amfiploid szemekben is tervezziik az 4j Aegilops kromoszémak keresését a
teljes addicios sorozat eldallitdsahoz. A teljes addicids sorozat eldéllitdsdval lehetdvé valik
agrondmiailag hasznos gének beépitése a termesztett biizdba. Ezeket a rendkiviil értékes
genetikai alapanyagokat a nemesités hatékonyan fel tudja haszndlni dj buzafajtak

eldallitasdhoz.
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7. Osszefoglalas

A termesztett buzaval (Triticum aestivum ssp. aestivum L. 2n=6x=42, AABBDD) szoros
rokonsdgi kapcsolatban 4ll6 kecskebuza (Aegilops) fajok széles genetikai diverzitdssal
rendelkeznek, ezért a nemesités szdmara értékes génforrasként szolgdlhatnak. Az Aegilops
biuncialis Vis. (2n=4x=28, UUMM) nagy genetikai variabilitdssal rendelkezik, amely
feltehetden annak koszonhetd, hogy kiilonbozd éghajlati viszonyokhoz adaptilddott. Ennek
megfelelden az Ae. biuncialis egyes vonalai kiugréan jO s6- és szdrazsagtiiréssel
rendelkeznek, més vonalain egyes korokozdékkal (levélrozsda, szarrozsda, lisztharmat, arpa
sarga torpeség virus) szembeni toleranciat irtak le.

Kisérleteinkben célul thztik ki az Ae. biuncialis s6- és szédrazsigtiirésének, tovabbi
betegség-ellendllosdgdnak beépitését a termesztett buzaba, melynek elsé 1épéseként T.
aestivum - Ae. biuncialis diszémds addiciés vonalakat hoztunk létre. Az addicids vonalak
azonositdsdhoz el0szor a sziilopartnerek (7. aestivum, Ae. biuncialis) genomjanak
elemzésére volt sziikség fluoreszcens in situ hibridizédcidval (FISH). A sziilopartnerek
genomjanak pontos azonositasa érdekében 23 buzafajta, hdrom Ae. biuncialis, négy Ae.
umbellulata, négy Ae. comosa génbanki tétel kromoszdéma-prepardtumain végeztiink
fluoreszcens in situ hibridizaciét pSc119.2 és pAsl DNS klénokkal. A vizsgalt
buzafajtdkban a 4B, 5D, 6D és 7D kromoszémdk kivételével minden kromoszémén
kiilonbségeket figyeltiink meg a hibridizdciés mintdzatban a Chinese Spring modell
fajtdhoz képest. Az Ae. biuncialis és diploid donorjainak FISH 0sszehasonlité vizsgélata
soran minden kromoszoman taldltunk kiilonbségeket az Ae. umbellulata, Ae. comosa és Ae.
biuncialis génbanki tételek hibridizdciés mintdzatban. A sziilopartnerek FISH
mintdzatdban fellelhetd kiilonbségek ellenére a FISH technikdval az egyes fajok
kromoszomai jol azonosithaték. Eddig a 2M, 3M, 7M, 3U és 5U kromoszémdkat hordoz6
T. aestivum - Ae. biuncialis addiciokat azonositottuk fluoreszcens in sifu hibridizdcidval
pScl19.2 és pAsl probdk felhaszndldsdval. Az addiciés vonalak morfoldgiai tulajdonsagait
fitotronban és tenyészkertben is vizsgaltuk. Az addicidés vonalak kaldszai egyméstol
morfoldgiailag kiilonboztek, de valamennyi els@sorban a buza sziilopartnerhez hasonlitott.
A tenyészkertben felnevelt addiciés vonalakon a sziilOpartner Ae. biuncialis vonallal
ellentétben bizonyos foku rozsdafertdzést tapasztaltunk, ezért valészintisithetd, hogy az Ae.
biuncialis levélrozsda-rezisztencia génjei nem a 2M, 3M, 7M, 3U és 5U kromoszémdakon
taldlhaték. Mind az 6t addiciés vonalbdl elegendd szemmel rendelkeziink ahhoz, hogy

azok szarazsagtlirését kontrollalt kisérleti koriilmények kozt vizsgalhassuk.
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Summary

The Aegilops species, closely related to cultivated wheat (Triticum aestivum ssp. aestivum
L. 2n=6x=42, AABBDD), has wide genetic diversity and thus represents a valuable source
of genes for use in breeding. The great genetic variability of Aegilops biuncialis Vis.
(2n=4x=28, UUMM) can probably be attributed to its adaptation to a wide range of
climatic conditions. Some Ae. biuncialis lines have exceptionally good salt and drought
tolerance, while other lines exhibit tolerance to various pathogens (leaf rust, stem rust,
powdery mildew, barley yellow dwarf virus).

The aim of the experiments was to incorporate the salt and drought tolerance and disease
resistance of Ae. biuncialis into cultivated wheat, so the first step was to develop T.
aestivum — Ae. biuncialis disomic addition lines. In order to identify the addition lines the
genomes of the parental partners (7. aestivum, Ae. biuncialis) were first analysed by
carrying out fluorescence in situ hybridisation (FISH) with the DNA clones pSc119.2 and
pAsl on chromosome preparations of 23 wheat varieties and three Ae. biuncialis, four Ae.
umbellulata and four Ae. comosa gene bank accessions. With the exception of
chromosomes 4B, 5D, 6D and 7D, all the chromosomes of the tested wheat varieties
exhibited differences in the hybridisation pattern compared with the model variety Chinese
Spring. The comparative FISH analysis of Ae. biuncialis and its diploid donor species
revealed differences in the hybridisation patterns of the individual Ae. biuncialis, Ae.
umbellulata and Ae. comosa accessions for all the chromosomes. Despite the differences in
the FISH patterns of the parental partners, the chromosomes of the various species could
be clearly identified using the FISH technique. So far, 7. aestivum — Ae. biuncialis addition
lines carrying chromosomes 2M, 3M, 7M, 3U and 5U have been identified by means of
fluorescence in situ hybridisation using the pSc119.2 and pAs1 probes. The morphological
traits of the addition lines were investigated in the phytotron and nursery. The spikes of the
addition lines differed from each other morphologically, but all resembled those of the
wheat parent. Unlike the Ae. biuncialis parent, the addition lines grown in the nursery
exhibited traces of rust infection, suggesting that the leaf rust resistance genes of Ae.
biuncialis were not located on the 2M, 3M, 7M, 3U or 5U chromosomes. Sufficient seeds
are available from all five addition lines to allow their drought tolerance to be tested under

controlled conditions.
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1. melléklet

Az Aegilops fajok nevezéktana van Slageren (1994), Kimber és Sears (1987), Witcombe (1983), Hammer (1980) és Kihara (1954) szerint.

Genom|

van Slageren 1994

[Kimber és Sears 1987

Witcombe 1983

Hammer 1980

Kihara 1954

Section Aegilops L. Section Polyeides Zhuk. Section Aegilops Section Polyeides Zhuk.
U Aegilops umbellulata Zhuk. Triticum umbellulatum (Zhuk.)  |Aegilops umbellulata Zhuk. Aegilops umbellulata Zhuk. Aegilops umbellulata Zhuk.
Bowden
UM | Aegilops columnaris Zhuk. Triticum columnare (Zhuk.) Aegilops columnaris Zhuk. Aegilops columnaris Zhuk. Aegilops columnaris Zhuk.
Morris & Sears
UM |Aegilops biuncialis Vis. Triticum macrochaetum (Shuttl. &lAegilops lorentii Hochst. Aegilops lorentii Hochst. Aegilops biuncialis Vis.
Huet) Richter
UM |Aegilops geniculata Roth Triticum ovatum (L.) Raspail Aegilops ovata L. Aegilops geniculata Roth Aegilops ovata L.
UM/ |Aegilops neglecta Req. ex Bertol. |Triticum triaristatum (Willd.) Aegilops triaristata Willd. (4x és |Aegilops neglecta Req. ex Bertol. [Aegilops triaristata Willd. (4x és
[UMN |(4x és 6x) Godr. & Gren. (4x és 6x) 6X) 6X)
ssp. neglecta (4x)
ssp. recta (Zhuk.) Hammer (6x)
UC  |Aegilops triuncialis L. Triticum triunciale (L.) Raspail |Aegilops triuncialis L. Aegilops triuncialis L. Aegilops triuncialis L.
var. triuncialis ssp. triuncialis
var. persica (Boiss.) Eig ssp. persica (Boiss.) Zhuk.
US Aegilops kotschyi Boiss Triticum kotschyi (Boiss.) Aegilops kotschyi Boiss. Aegilops kotschyi Boiss. Aegilops kotschyi Boiss.
Bowden
US Aegilops peregrina (Hack. in Triticum kotschyi (Boiss) Bowden [Aegilops peregrina (Hackel) Aegilops peregrina (Hackel) Aegilops variabilis Eig
J.Fraser) Marie & Weiller Maire et Weiller Maire et Weiller
var. peregrina
var. brachyathera (Boiss.) Marie
& Weiller
Section Comopyrum (Jaub. & Section Comopyrum (Jaub. & Section Comopyrum (Jaub. & |Section Comopyrum (Jaub. &
Spach) Zhuk. Spach) Zhuk. Spach) Zhuk. emend. Senjan.- [Spach) Zhuk.
Korcz.
M Aegilops comosa Sm. in Sibth. & (Triticum comosum (Sibth. & Sm.) Aegilops comosa Sibth. & Sm. Aegilops comosa Sibth. & Sm. Aegilops comosa Sibth. & Sm.
Sm. Richter
var. comosa Ssp. comosa
var. subventricosa Boiss. ssp. heldreichii (Boiss.) Eig
IN Aegilops uniaristata Vis. Triticum uniaristatum (Vis.) Aegilops uniaristata Vis. Aegilops uniaristata Vis. Aegilops uniaristata Vis.
Richter
Section Cylindropyrum (Jaub. & Section Cylindropyrum (Jaub. [Section Cylindropyrum (Jaub. & [Section Cylindropyrum (Jaub. &
Spach) Zhuk. & Spach) Zhuk. Spach) Zhuk. emend Kihara  |Spach) Zhuk.
C Aegilops caudata L. Triticum dichasians (Zhuk.) Aegilops caudata L. Aegilops markgrafii (Greuter) Aegilops caudata L.
Bowden [Hammer
CD  |Aegilops cylindrica Host Triticum cylindricum Ces. Aegilops cylindrica Host Aegilops cylindrica Host Aegilops cylindrica Host
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Genom|

van Slageren 1994

[Kimber és Sears 1987

Witcombe 1983

Hammer 1980

Kihara 1954

Section Sitopsis (Jaub. & Spach)
Zhuk.

Section Sitopsis (Jaub. & Spach)
Zhuk.

Subgenus Sitopsis Jaub. et
Spach

Section Sitopsis (Jaub. & Spach)
Zhuk.

S° Aegilops bicornis (Forssk.). Jaub. |Triticum bicorne Forssk. Aegilops bicornis (Forssk.) Jaub. |Aegilops bicornis (Forssk.) Jaub. |Aegilops bicornis (Forssk.) Jaub.
& Spach & Spach & Spach & Spach
var. bicornis
var. anathera Eig

S' Aegilops longissima Schweinf. & (Triticum longissimum (Schweinf. |Aegilops longissima Schweinf. & |Aegilops longissima Schweinf. & [Aegilops longissima Schweinf. et
Muschl. & Muschl.) Bowden Muschl. Muschl. emend. Eig s. L. Muschl.

ssp. longissima
ssp. sharonensis (Eig) Hammer
S® Aegilops searsii Feldman & Triticum searsii (Feldman & Triticum searsii Feldman & Aegilops searsii Feldman &
Kislev ex Hammer Kislev) Feldman, comb. nov. Kislev Kislev ex Hammer
S Aegilops sharonensis Eig Aegilops sharonensis Eig
S Aegilops speltoides Tausch Triticum speltoides (Tausch) Aegilops speltoides Tausch Aegilops speltoides Tausch Aegilops speltoides Tausch
Gren. ex Richter
var. speltoides ssp. speltoides
var. ligustica (Savign.) Fiori Aegilops ligustica (Savign.) Coss. [ssp. ligustica (Savign.) Zhuk
Section Vertebrata Zhuk. Section Vertebrata Zhuk. Section Vertebrata Zhuk. Section Vertebrata Zhuk.
emend. Kihara emend. Kihara
D Aegilops tauschii Coss. Triticum tauschii (Coss.) Aegilops squarrosa L. Aegilops tauschii Coss. Aegilops squarrosa L.
Schmalh.

DMU |Aegilops juvenalis (Thell). Eig Triticum juvenale Thell. Aegilops juvenalis (Thell). Eig  |Aegilops juvenalis (Thell). Eig  |Aegilops juvenalis (Thell). Eig

DM/ Aegilops turcomanica Roshev.

DU

DMS |Aegilops vavilovii (Zhuk.) Triticum syriacum Bowden Aegilops vavilovii (Zhuk.)

Chennav. Chennav.

DM/ |Aegilops crassa Boiss. (4x és 6X) (Triticum crassum (Boiss.) Aitch. |Aegilops crassa Boiss. (4x és 6x) |Aegilops crassa Boiss. (4x és 6x) Aegilops crassa Boiss. (4x és 6x)

DDM & Hensl. (4x és 6x)

DN |Aegilops ventricosa Tausch Triticum ventricosum Ces. Aegilops ventricosa Tausch Aegilops ventricosa Tausch Aegilops ventricosa Tausch
Section Ambylopyrum (Jaub. & Section Ambylopyrum (Jaub. & |[Subgenus Ambylopyrum Jaub. et[Section Ambylopyrum (Jaub. &
Spach) Eig Spach) Zhuk. Spach Spach) Zhuk.

T Triticum tripsacoides (Jaub. &  |Aegilops mutica Boiss. Aegilops mutica Boiss. Aegilops mutica Boiss.

Ambylopyrum muticum (Boiss.)
Eig

Spach) Bowden

var. muticum

var. mutica

var. loliaceum (Jaub. & Spach)
Eig

var. loliacea (Jaub. & Spach) Eig
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2. melléklet

Az osszefoglald tdblazatokban éves bontdsban lathaté a novények szarmazdsa (kombindcid), a szemek csirdztatdsanak kezdete, a novények kromoszémaszama mitézisban és meidzisban
ellendrizve, lltetési ddtuma, kaldsz- és szemszdma (izo= izolalt; szv= szabadon virdgzd), morfoldgiai adatai ill. a tovdbbiakban felhaszndlt szemek szdma. Az egyes addiciés vonalakat
kiilonb6z6 szinkddok jelolik, melyek segitségével konnyebben nyomonkovethetd az addiciés vonalak eldallitdsdnak folyamata egészen az azonositdsukig. Az eld4llitott addiciés vonalak
piros szinnel vannak jelolve (44 kromoszémds novények). Az addiciés vonalakban taldlhat6 idegen kromoszémapar (2M, 3M, 7M, 3U, 5U és 5U 6U) az azonositott ndvény sorszdmanal
lila szinnel van feltiintetve. A tdbldzatok a Molekuléris Citogenetika Csoport Citolégia és Feldolgozé fiizeteinek nyilvdntartdsa alapjdn késziiltek, nem tartalmazzak az Osszes vizsgalt
novény adatait, csak az azonositott addicids vonalak szdrmazdsara vonatkoz adatokat szemléltetik egyszerQsitett formdban. A teljes adatbézis 300 oldalt tartalmaz.

1995 keresztezések
Sorszdm Kasztralas Porzas Anya Apa Virdg | Tovabbvitt szemek
1995.05.23  [1995.05.26 | Mv9kr/ Ae. biuncialis 26 23 db (-10 szem FRRCRRY) |
1995 Mv9krixAegilops biuncialis F1 hibridek
Sor- Novényi anyag Csirdztatds | Kromo- |Ultetési | Feldolgozas Tovabbyvitt keresztezésbdl | Meidzis
szam | (kombinacid) kezdete szoma datum Kalasz izo+szv (db) Morfoldgia Biizaval val6 visszakeresz- szarmaz0 szemek (ker)
szdm Szem izo (db) (kaldsz tezésbdl szdrmazé szemek SZ?I{lSZéI}l(kaléSZ §Zém? )
szdm) +szv (db) szemszdm (kaldsz szdm) x apa Csirdztatds kezdetének ideje
(kalasz szam)
256 Mv9krl x Ae.biuncialis 95.09.15. 352X 95.11.06 |2 izolalt+9 szabadon |57cm 2db szem (256/1)x Mv9krl 6 db szem (ker) al(256/3)
332X virdgz6 kaldsz 6db szem (256/3)xMv9krl szamu kaldszrél *96.08.01
311X 0 izolalt +0 szabadon
322X virdgzo szem
1996 Mv9krixAe. biuncialis amfiploidok
Sor- Novényi anyag Csirdztatds | Kromo- |Ultetési | Feldolgozds Tovébbvitt szemek Meidzis
szam | (kombinacid) kezdete szOma datum Kalasz izo+szv (db) Morfolégia Brizaval valo visszakeresz- Tovabbvitt keresztezésbol
Kalasz sprszéma, amelybdl szam Szem izo (db) (kaldsz tezésbdl szarmazé szemek szarmaz0 szemek (ker)
szdrmazik ) szdm) +szv (db) szemsz4dm (kaldsz szdm) x apa Szemszdm (kaldsz szém) )
Sziilg iiltetési datuma (kaldsz szdm) Csiraztatds kezdetének ideje
29 (Mv9krixAe.biuncialis) ’96.08.01 96.08.08. | 6 izolalt +3szabadon | 60cm 1 db szem (29/1)xMv9kri 1 db keresztezett szem (29/1)
xMv9krl) virdgzo kaldsz 4 (29/2)xMv9krl
(256/3) 95.11.06 5 db szem (29/1), 2 (29/3)xMv9krl 4 db ker (29/2) 97.07.16
1 db szem (29/2) izo 2 (29/4) xMv9krl 2 db ker (29/3) 97.07.16
+3 db szv szem 2 db ker (29/4) 97.07.16
33 (Mv9krixAe.biuncialis) ’96.08.01 96.08.08. | 4izolalt +0szabadon S5lcm 10 db szem (33/1)xMv9krl 10 db ker (33/1) 97.07.16
xMv9krl) virdgz6 kaldsz 1 (33/2)xMv9kri
(256/3) 95.11.06 3 db szem (33/1) izo 4 (33/3)xMv9krl
+0 szv szem 6 (33/4)xMv9krl
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1997

Sor- Novényi anyag Csirdztatds | Kromo- |Ultetési | Feldolgozds Tovébbvitt szemek Meidzis
szam | (kombinacid) kezdete szOma datum Kalasz izo+szv (db) Morfolégia Keresztezésbdl Szemszam (kaldsz szém) '
Kalész sorszdma, amelybdl szam Szem izo (db) (kaldsz s7Armazé Csiraztatds kezdetének ideje
SZE/FI??.ZIk L szdm) +szv (db) (kaldsz szemek (ker)
Sziilg iiltetési datuma szdm) szemszdm (kaldsz
szam) X apa
55 O 07.07.16  [494X  [97.09.23 |8 izo+4 szv kaldsz 41cm laza 8db szem
XMv9kri,) 2 db szem (55/2)izo +0szv | szalkacsonkos (55/4T)xMv9kri
(29/2) 96.08. 08 kaldsz
69 RN TN 07.07.16 |46 1X [ 97.09.23 |2 izo+1 szv Kaldsz 45cm 10 db szem
xMv9krl,) 471X 0izo +0szv (69/60)xMv9kri
(33/1) 96.08. 08
72 RN TN 07.07.16  |412X  [97.09.23 |5 izo+0 szv kaldsz 53cm laza 9 db szem
xXMv9krl,) 374X 0 izo +0szv szédlkacsonkos, par | (72/17)xMv9krl
(33/1) 96.08. 08 elagazé kaldsz 5 db szem
(72/20)xMv9krl
1998
Sor- Novényi anyag Csirdztatds | Kromo- |Ultetési | Feldolgozds Tovébbvitt szemek Meidzis
szam | (kombinacid) kezdete szoma datum Kaldsz izo+szv (db) Morfolégia Szemszam (kaldsz szam)
Kaldsz sorszdma, amelybdl szam Szem izo+szv (db) (kaldsz szdm) Csirdztatds kezdetének ideje
szarmazik
Sziil¢ iiltetési ddtuma
60 O 98.05.14  [NC= 98.07.21 |2 izolélt+0Oszabadon virdgz6 kaldsz | 49cm
XMv9krls) nincs 30db szem (60/1), 7db szem (60/2)
szamol- (izo)+0szv
hat6 sejt
62 W L OB 93.05.14  [456X  |98.07.21 |2izo+1szv kaldsz 65cm 5 szem{T2ED) 99.08.06 ] 98.09.28
xMv9krl5) 13 (62/1), 12 (62/2) izo szem
+0szv szem
67 Y O 08.05.14  [443X  [98.07.21 |2izo+0szv 54cm
xMv9kri,) 39(67/1), 10(67/2) izo
+0szv
27 (Mv9krix Ae.biuncialis) 98.09.15 49 5X 98.11.02. | 4izo+2szv S54cm tar, Ae. biuncialis-hoz (27/ 1)’99.08.06].

xMv9krl,) ®
(55/2) 97.09.23 Fito|

25(27/1),12(27/2),11(27/3),1(27/4)
izo +16(27/5) 2(27/6)szv

hasonlé antocianos laza kaldsz
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1999

Sor- Novényi anyag Csirdztatds | Kromo- |Ultetési | Feldolgozds Tovébbvitt szemek Meidzis

szam (kor’nbinéci(’))’ ) kezdete SZ(?ma datum Kalasz izo+szv (db) Morfolégia Szc?n’lszér/n kaldsz ﬁzém)' .
Kalasz sorszdma, amelybdl szam Szem izo+szv (db) (kaldsz sz4m) Csiradztatds kezdetének ideje
szarmazik
Sziil6 iiltetési ddtuma

65 L OB 99.08.06  [493X  [99.09.28 [4izo+2szv 50cm Ae. biuncialis-hoz Mi65/1)
Mv9krl,)®2 23(65/1) 2(65/2) izo hasonlé kalasztipus
+1(65/5)szv

92 AL VA e B 00.08.06  [443X  [99.09.28 [4izo+2szv 46¢m biizdhoz hasonl6 tar [10EREN 00.09.12) 99.12.07.
Mv9krl;)® 41(92/1), 2(92/2), 2(92/3) izo kaldsz 2111+21
98.07.21 +8(92/5)szv 8X

96 (Mv9kriIx Ae.biuncialis) 99.08.06 46 2X 99.09.28 | 5izo+0szv 50cm biizdhoz hasonlé tar M96/2)°00.09.12. 99.12.06.
Mv9krl;)® 443X 22(96/1), 24(96/2) izo kaldsz 2211+11
98.07.21 +0szv 4X

101 (Mv9krix Ae.biuncialis) 99.08.06 44 3X 99.09.28 | 7izo+2szv 69cm Ae. biuncialis-hoz (101/1)’00.12.05. 99.12.02.
Mv9krl;)® 30(101/1), 3(101/2), 1(101/5), hasonl¢ kaldsz 2111+11
s 07.21 3(101/7) izo 9X

+0szv

108 [JURRIIRO AN 09.08.06 | NC 99.09.28 | 7izo+1szv 32cm torpe, Ae. biuncialis-hoz | B(108/3)[UONEXET 00.03.16.
Mv9kri;® 4(108/3), 2(108/4) izo hasonlé kalasz 2211+11
+0szv

109 KRRV ST EPIONEN 09.08.06 |46 1X  [99.09.28 |2izo+2szv 34cm folfelé keskenyedd [10GTREN} 00.12.05. 10
Mv9kri;® 452X 29(109/1), 13(109/2)izo szalkacsonkos, tomott kalasz

+12(109/3), 12(109/4)szv

2000

Sor- Novényi anyag (kombinécid) | Csiraztatds | Kromo- | Ultetési | Feldolgozas Meidzis

szdm | Kaldsz sorszdma, amelybdl | kezdete széma ditum - - -
szarmazik sz4Am Kalasz izo+szv (db) Morfolégia Tovabbvitt szemek
Sziild iiltetési datuma Szem izo+szv (db) (kaldsz szam) Szemszam (kaldsz szam)

Csirdztatds kezdetének ideje

23 (Mv9krix.Ae. biuncialis) 00.09.12 46 3X 00.11.02 | 4izo+0szv Magas vastag dus sotét kaldsz, (23/ 1) 01.01.02,
Mv9kril,) ®3 46(23/1), 36(23/2), 41(23/3), buzdhoz hasonl6 szalkacsonkos 01.01.03
’99.09.28. 13(23/4) izo +0szv tométt kaldsz NC
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27 (MvO9krix.Ae. biuncialis) 00.09.12 46+1t 00.11.02 | 11izo+0szv Kozepes vékony megnyuilt ritka (27/ 1)’02.08.20. 01.01.02,
Mv9krl,) ®3 3X 21(27/1), 4(27/2), 2(27/3), 7(24/4), | kalasz, szdlkacsonkos laza 01.01.04
’99.09.28. 1(27/6), 2(27/8), 1(27/9) izo + Oszv | kaldsz NC

49 (MV9krIx Ae.biuncialis) 00.09.12 [444X  [00.11.02 |3izo+0szv 34cm, szélkacsonkos biizahoz | [§(49/1)°01.11.20. 01.01.08
MvOkri;) ®2 38(49/1), 30(49/2), 26(49/3) izo hasonlé laza kaldsztipus 2211
(96/2) 99.09.28. +0szv

77 (Mv9krIx Ae.biuncialis) 00.09.12  [444X  [00.11.02 |6izo+0szv szdlkacsonkos biizahoz hasonlé |[§(77/1)[IIEIEY 01.01.05
Mv9kris) ®2 53(77/1), 45(73/2), 39(73/3), tomor kaldszok 01.01.09
IC218Y09.09.28. 23(7314), 24(77/5), 13(77/6) izo 2211

+0 szv

63 (MV9krIx Ae.biuncialis) 00.12.05 [444X [01.01.30 |3izo+0szv 45cm szlkacsonkos laza R(63/1)°01.11.20. 01.04.10

Mv9kris) ®2 46(63/1), 32(63/2), 23(63/3) izo kaldszok 221111
(101/1) 99.09.28. +0szv

76 (MV9krIx Ae.biuncialis) 00.12.05 [442X  [01.01.30 [4izo32szv 33c¢m biizahoz hasonld 6 [@ZAN} 01.11.20) 01.04.13
Mv9krls) ®2 25(76/1), 27(76/2), 27(76/3), kaldsztipus 01.04.17
99.09.28. 21(76/4) izo +0szv 2211

80 (Mv9krIx Ae.biuncialis) 00.12.05 [443X  [01.01.30 |7izo+0szv 38cm szdlkacsonkos buzdhoz | [§(80/1) [ZXONER 01.04.17
Mv9krls) ®2 30(80/1),24(80/2),25(80/3),24(80/4) | hasonl6 kaldsztipus 01.04.25
(109/1)EEXERLS 22(80/5),4(80/6),7(80/7) izo +0szv

2001
Sor- Novényi anyag (kombinécid) | Csiraztatds | Kromo- | Ultetési | Feldolgozas Tovébbvitt szemek Meidzis
szam kezdete SZ(?ma datum Kalasz izo+szv (db) Morfolégia Sz?r{lszérfl(kalész §zém? .

szam Szem izo+szv (db) (kalsz szdm) Csiraztatds kezdetének ideje

4 (Mv9krix Ae.biuncialis) 01.11.20 02.01.17 | 4izo+0szv 58cm szdlkacsonkos bizahoz
Mv9kris) ®3 48(4/1), 36(4/2), 37(4/3). 35(4/4) | hasonl6 kaldsztipus M4/2)°02.12.06.
izo +0szv

7 (Mv9krix Ae.biuncialis) 01.11.20 44 4X 02.01.17 | 5izo+1szv 62cm laza hosszu kalasz, a M(7/2)’03.06.02. 02.04.02

VS M vOkr],) ®3 27(71), 25(7/2), 21(7/3), 23(7/4), | kaldszok legvége
16(7/5) izo +23(7/6)szv szdlkacsonkos

16 (Mv9krIx Ae.biuncialis) 01.11.20 02.01.17 |5izo+0szv 60cm laza szdlkacsonkos 10T} 02.12.06) 02.04.02
Mv9kris) ®3 43(16/1), 37(16/2), 33(16/3), biizahoz hasonlé kaldsztipus 2211 4X
01.01.30. 23(16/4), 31(16/5) izo +0szv

20 (Mv9krIx Ae.biuncialis) 01.11.20 02.01.17 |4izo+1szv Szdlkacsonkos tométt kalasz | (2072 2 REXND

Mv9kris) ®3

(77/1) [ RENIA

57(20/1), 56(20/2), 50(20/3),
31(50/4) izo +28(20/5)szv
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2002

Sor-
szam

02317

02629

02962
3M

02988

021004
M

021014
3U

Novényi anyag (kombindcid) | Csirdztatds

(Mv9krix Ae.biuncialis)
Mv9kris) ®4

€Ay ° 01.01.30.
(Mv9krix Ae.biuncialis)
Mv9kri,) ®4

(23/1) RN EA
(Mv9krix Ae.biuncialis)
Mv9kri,) ®4

(Mv9krix Ae.biuncialis)
Mv9kris) ®4
(20/2)[2XUNYA

(Mv9krix Ae.biuncialis)
Mv9kri;) ®4

(4/2) 02.01.17.

(Mv9krix Ae.biuncialis)
Mv9kri;) ®4

02.03.27.
(Mv9krix Ae.biuncialis)
Mv9kri;) ®4

02.01.17.

Kromo- | Ultetési | Feldolgozis Tovabbvitt szemek Meidzis
kezdete szc?ma datum Kaldsz izo+szv (db) Morfologia SZE/:II’lSZéI/n(kalflSZ §zém? .
szam Szem izo+szv (db) (kaldsz szam) Csiraztatds kezdetének ideje
02.01.15 [NC 02.03.27 |3izo+0szv 39 cm szélkacsonkos tomott | [y(1/2) PRER0D
59(1/1), 57(1/2), 52(1/3) izo kaldsz
+0szv
02.03.20 02.06.17 |2izo+0szv 43cm laza tipusi kaldsz, kalasz | §(02317/1) TR0 M)
15(02317/1), 37(02317/2) izo vége hegyes
+0szv
02.0820 [444X  [02.09.05 |3izo+0szv 50cm biizahoz hasonld §(02629/1) 03.01.13
34(02629/1), 52(02629/2), kaldsztipus 03.01.20
0(02629/3) izo 03.01.29
+0szv 2211 4X
02.12.06 |444X  [03.01.30 |5izo+0szv 32cm erbsen tomott, 202962/ 1) QEXEREN
56(02962/1), 31(02962/2), szalkacsonkos kalasz, erds
36(02962/3), 44(02962/5), szért
10(02962/6) izo+0szv
02.12.06 |443X  [03.01.30 |7izo+0szv 32cm biizéhoz hasonlé R(02988/1)04.06.10.
71(02988/1), 59(02988/2), kaldsztipus, szdlkacsonkos 1i(02988/1)'04.07.08.
39(02988/3), 37802988/4),
39(02988/5), 45(02988/6),
38(02988/7)+0szv
02.12.06 |444X  [03.01.30 |4izo+0szv 35cm biizdhoz hasonl6, ersen | R§(021104/1) 000NN
78(021004/1), 41(021004/2), szédlkacsonkos kaldsztipus
27(021004/3), 33(021004/4)+0szv
02.12.06 44 4X 03.01.30 | 5izo+2szv buzdhoz hasonld, vékony, (021014/ 1)
52(021014/1), 41(021014/2), lazdbb szerkezetfi szdlka- I8I(021014/5)

35(021014/3), 14(021014/4),
44(021014/5) izo
+27(021014/6), 13(021014/7)szv

csonkos kaldsztipus
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2003

Sor- Novényi anyag (kombinécid) | Csirdztatds | Kromo- |Ultetési | Feldolgozds Tovébbvitt szemek Meidzis
szam kezdete szc?ma datum Kaldsz izo+szv (db) Morfolégia SZE/:I’I}lSZéI}l(kalflSZ §zém? .
szam Szem izo+szv (db) (kaldsz szdm) Csiraztatds kezdetének ideje
0314 (Mv9krixAe.biuncialis) 03.01.15 03.01.05 |4izo+0szv 35 cm, Aegilops biuncialis-hoz M(O?) |¥5°04.03.12.
Mv9kri,)®5 1(0314/1), 8(0314/2), 1(0314/3), hasonld antocidnos kaldsz
0231741 4(0314/4) izo +0szv
(USRI (M VOkrIxAe.biuncialis) 03.09.19 44 3X 03.12.01 |4izo+0szv 36¢cm Aegilops biuncialis-hoz
5U Mv9kril,)®5 47(03665/1), 4(03665/2), hasonld, antocidnos kalaszok
(02629/1) 3(03665/3) izo
+0szv
2004
Sor- Novényi anyag (kombinécid) | Csiraztatds | Kromo- | Ultetési | Feldolgozds Tovébbvitt szemek Meidzis
szam kezdete SZ(?ma datum Kalasz izo+szv (db) Morfolégia Sz?rr/lszér’n(kalész §zém? '
szam Szem izo+szv (db) (kaldsz szdm) Csiraztatds kezdetének ideje
04368 (Mv9krixAe.biuncialis) 04.03.12 46 4X 04.05.06 |30(04368/1), 25(04368/2), 34cm erdsen antocidnos laza Il0(04368/1)IZXICRE
RIS MvOkr/,)®6 12(04368/3), 12(04368/4), szerkezett kaldszok IW0(04368/2)IZXICNE

WL 02:12°18

8(04368/5), 7(04368/6),
14(04368/7), 4(04368/8) izo
+0szv

I00(04368/1 ) UERVAS
0/(04368/3 LRIV
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