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A novényi genom aramlasos (flow-) citometria segitségével frakciokra bonthat6 €s az
atlagostol eltérd méretli kromoszémak izolalhatok. Az elmult években Iétrehozott kromoszoma
specifikus subgenomi DNS mintdk nagymértékben egyszerisitették a nagy és poliploid
genomokkal rendelkezé gabonafélék (hexa- €s tetraploid buza, arpa, rozs, zab, kukorica)
genomanalizisét. A kromoszoma alapu genomika lehetové tette az izolalt subgenomi régidkra
specifikus markerek fejlesztését, BAC-kollyvtarak és fizikai térképek eldallitasat, valamint az
adott régiok (shot-gun) szekvenalasat. A buzaval rokon vad Triticeae és Aegilops fajok jelentds
génforrasként szolgalnak a buUzanemesités szadmara, melyek kiakndzasat jelentOsen
felgyorsitana a kromoszoéma alapi genomika eszkoztaranak alkalmazésa.

Kisérleteinkben aramlasos citometria és in situ hibridizaci6 (FISH) segitségével
meghataroztuk az Ae. umbellulata (UU), Ae. comosa (MM), Ae. biuncialis (UPUPMPMP) és Ae.
geniculata (USUIMIMY), illetve a kenyérbuza diploid 6sei, a T. monococcum (A™A™M), Ae.
speltoides (SS) és Ae. tauschii (DD) flow-kariotipusat, és azonositottuk az izolalhatd
subgenomi frakciok kromoszoma Osszetételét. Megallapitottuk, hogy az Ae. umbellulata U,
6U, 3U, az Ae. biuncialis 1U° a T. urartu 5A és az Ae. tauschii 5D kromoszomai izol4lhatok a
genombol.

A tovabbiakban az IU, 1UP, 6U és 3U kromoszomak DNS-ét felszaporitottuk és
megszekvenaltuk (Illumina Hiseq 2000). A szekvencia read-eket a megfeleld algoritmusok
segitségével nagyobb (370-560bp) kontigokka illesztettiik. Megallapitottuk, hogy az egyes
kromoszomakban az ismétlddd szekvencidk aranya 62,4% (=1UP) és 40,2% (=6U) kozt
valtozott. Az ismétlodd szekvenciak szilirése ¢€s eltavolitdsa utdn a maradék kromoszéma
specifikus szekvenciak atlagos mérete 1200-1340bp kozt valtozott. A fenti szekvencidkat
Osszehasonlitottunk az arpa virtualis géntérképével, valamint a Brachypodium, a rizs és a koles
szekvenalt genomi adatbazisaival. Az egyes Aegilops kromoszomak virtualis génsorrendjének
Osszedllitisa utan nagymértékii kollinearitas volt meg figyelheté az 1U/1UP kromoszomak,
a 3H, valamint a 6U és az 1H, 2H, 4H, 6H és 7H kromoszoémak egyes régioi kozott. A syntheny-
re vonatkozo tovabbi megallapitasokat vontunk le a Brachypodium-mal, rizzsel és a kdlessel
valo Osszehasonlitas utan is. A fenti eredmények lehetové teszik Aegilops kromoszoma
specifikus markerek eldallitdsat a késdbbiekben.
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