Biralat
Molnar Istvan

Az idegenfaju génatvitelt segité strukturalis genomikai kutatasok Aegilops fajokban
c. Akadémiai Doktori értekezéshez

Biralé: Dr. Hegediis Attila, DSc.

Molnar Istvan MTA doktori értekezése a martonvasari Mezdgazdasagi Intézet nemzetkdzi hirt
molekularis citogenetikai mithelyének utdbbi, kozel két évtizedet feldleld tevékenységéhez
kotoédik. A vilag talnépesedése miatt és a novénytermesztés eldtt allo egyre jelentGsebb
kornyezeti-tarsadalmi kihivasok okan minden szdba johetd modszert fel kell hasznélni arra,
hogy az alapvetd taplaléknovények (koztiik a bliza) termését minél nagyobb mennyiségben és
minél jobb mindségben tudjuk biztositani. Ehhez bizonyosan sziikség lesz a buza vad
rokonfajaiban potencialisan rendelkezésre allo, hasznos allélvaltozatokra is. Ezek kiaknazasa a
legfobb célja az értekezésben bemutatott eldnemesitési munkanak €s az ezt segité molekularis
citogenetikai vizsgalatok és markerekre alapozott szelekcios eljarasok kidolgozasanak.
Osszefoglaldéan elmondhatd, hogy az értekezés hihetetleniil nagy adatmennyiségen alapuld,
ezaltal megbizhato kovetkeztetések levondsara is alapot add, magas szinvonali tudomanyos
munkat mutat be. A Jelolt munkéja soran az elméleti hattérismeretek bdvitésén tul a nemesitési
gyakorlatban hatékonyan haszndlhaté szelekcios eljarasokat, modszertani fejlesztéseket
dolgozott ki, és donor genotipusként alkalmazhatd ndvényvonalakat is 1étrehozott. Mindezek a
szakteriilet nemzetkdzi szinten is Uj tudoményos eredményeinek fogadhatok el. A kutatdsi
idOszak alatt a teriilet leginkabb korszer(i mérési technikait vetette be azok evolucioja mentén
a kitlizott célok elérése érdekében. Az értekezés logikusan tagolt, szerkezete letisztult. A szoveg
megfogalmazasa, az illusztraciok szakmai tartalma és formai megvalositasa egyarant magas
szinvonali munkat tiikkroz, egyes fejezetei véleményem szerint egyetemi tananyagként is jol
hasznalhatok lennének.

Az értekezés szerkezetére vonatkozo észrevételek

Az Osszesen 140 szamozott oldalbol 4ll6 MTA doktori értekezés szerkezeti szempontbol a
tudomanyos dolgozatok esetében megszokott fejezeteket tartalmazza. Egyedili Kritikai
¢szrevételem, hogy a Bevezetés cimii fejezetnek a Bevezetés €s célkitlizés cim talalobb lett
volna, hiszen a célkitiizés is itt torténik meg, ami a fejezet egyetlen alfejezetét képezi. Az
értekezés legfontosabb, az Eredmények €s megvitatasuk cimii fejezete harom részbdl all: 1) a
vad fajokbol 4ramlasi citometriaval torténd kromoszomaizolalas, 2) ezek genomikai célu
vizsgalata, és 3) az Aegilops biuncialis-bol termesztett buzaba torténd introgresszids génatvitelt
segitd markeres és molekularis citogenetikai technikak kidolgozéasa. A hagyomanyostol eltérd
moddon, Jelolt az eredmények ismertetését és azok megvitatasat nem egyiitt és nem is kiilon
fejezetekbe izoldlt modon adta kozre, hanem a valamelyest elkiiloniilé témakdrok
eredményeinek bemutatasat kovetéen a megvitatast kiilon alfejezetekben szerepelteti. A
masodik témakor esetén a COS markerekkel, illetve a genetikai térképezéssel ¢és
kromoszdmaszekvenalassal kapcsolatos részeket is kiilon-kiilon elemzi. Ez a fajta szerkesztés
kétségkiviil eredeti, de véleményem szerint jol kovethetd is és segiti az értekezés logikai
Osszefiiggéseinek atlatasat.



Az értekezés igen nagy volumenli munka, a megallapitasok mogott meghtizédo adatmennyiség
nem publikalhatd6 mas modon, mint online adatbazisok utjan. A Jelolt kétféle megoldast
valasztott erre a célra, egyfeldl az értekezés alapjaul szolgald tudomanyos kézleményeknek, a
folyoiratok honlapjan szabadon hozzaférhetd elektronikus kiegészité adatai kdzott, masrészt az
MTA Konyvtaranak szabadon hozzaférhetd repozitériumaban (REAL) jelolte meg ezek
elérhetdségét.

Az Osszefoglalas és az Uj tudomanyos eredmények fejezetek Gsszevonasat is szerencsésnek
érzem, az Osszefoglalds részeken hasznos tdmpontot kap az olvasé ahhoz, hogy a
megfogalmazott tézispontok Ujszerliségét atlassa. A szerkezet felkinalta lehet6séggel azonban,
vagyis hogy a tézispontokat minél 1ényegre torébben, sallangmentesen lehetne megfogalmazni,
a Jelolt nem minden pont esetében tudott élni.

Az értekezés szakmai, tudomanyos értékére vonatkozo észrevételek

A kozonséges buzaval (Triticum aestivum) és ennek rokon vad fajaival foglalkozo kutatok
szamara kétségkiviil az egyik jelentds nehézséget, legalabb is a ndvényekkel torténd ismerkedés
szakaszaban, az jelenti, hogy szinte minden fajnak van szinonim elnevezése, bizonyos fajoknak
raadasul igen szép szamban. A Jelolt @ munkaja szempontjabdl fontos Aegilops biuncialis
esetében példaul négy szinonim elnevezést is megemlit. Sajnos azonban nem sikeriilt minden
faj esetében a konzekvens névhasznalat. Az értekezés elején szereplé Aegilops caudata fajt az
Eredmények fejezettdl kezddéen Ae. markgrafii-ként hivatkozza a Jelolt. Ez nyilvan a fajokat
jol ismerd kutatoknak nem jelent nehézséget, de a fajokat kdzelebbrél nem ismerd
érdekléddknek kis nyomozasra van sziikségiik ahhoz, hogy megértsék az dsszefliggéseket. A
legélesebben a 8. abra esetében jelentkezik ez a probléma, ahol az abrakon az Ae. caudata név
szerepel, de az abraalairasban Ae. markgrafii, ugyanakkor sehol nincs megemlitve, hogy ezek
szinonim elnevezések. Tekintettel arra, hogy az NCBI Taxonomy adatbazisban is az Aegilops
markgrafii (Greuter) K.Hammer név szerepel jelenleg hasznalatos elnevezésként, javasolnam
ennek konzekvens hasznalatat. Ilyen esetekben tovabb segiti az olvasét, ha a szdba johetd
szinonim elnevezéseket a faj els6 emlitésekor felsoroljuk. Sajnos a fenti esetben ez sem tortént
meg. Azt is hianyolom, hogy bar ez a faj igen sokszor eléfordult a vizsgalatokban, a 2.1.2.
fejezetbdl teljes mértékben kimaradt a bemutatasa.

A 2.1.1. alfejezetben taldlhatdé egy leirds a poliploidizaciot kovetd kromoszdéma-
atrendezddésekrdl és ezek kovetkezményeirdl. Javasoltam volna megemliteni, hogy a
poliploidizacio révén paraldg génkopiak keletkeznek, hiszen a tovabbiakban taglalt neo- és
szubfunkcionalizacid is a paralog gének eldtt allo kiilonbozo evolucios forgatokonyvek.

A 2.1.3. alfejezetben a kolchicinrél az olvashatd, hogy azt az 6szi kikerics magjabol és
,»hagymajabol” izolaljak. Természetesen elfogadom, hogy a leirds célja a nemesitési
szempontbol nagy jelentdségi alkaloid vegyiilet, a kolchicin bemutatasa, ugyanakkor éppen
ezért az értékes hozzdjarulasaért megérdemli ez a novény, hogy a vegyiiletet termeld szervét
helyesen nevezziik meg, ez ugyanis nem hagyma, hanem hagymagumo. Az elnevezések ugyan
kissé hasonloak, de botanikailag igen eltérd eredetii és szerkezetli szervrél van sz6!

Tekintettel arra, hogy az MTA doktori értekezés egy szigorian tudomanyos munka,
értelemszertien elfogadhatd, hogy eltekintiink bizonyos genetikai szakkifejezések
értelmezésétdl (monoszomia, diszomia, diteloszoma stb.), viszont kérdéses, hogy akkor a talan
ezektdl is szélesebb korben ismert, alapvetd genetikai fogalmak (pl. heterozigdtasag)
magyarazata miért sziikséges (25. old.). A homoldg és homeolog kifejezések tisztazasa viszont
célszeri lett volna, mert a tézispontok megfogalmazasakor is keveredik ezek hasznalata.

A 29. oldalon, a 2. dbra forrdsa nem viladgos. A Jeldlt Giorgi és mtsai., 2013 munkajanak leirasa
soran hivatkozza az 4brat, ugyanakkor az abraaldirasban nem szerepel a hivatkozas és az abrat



nem is talaltam meg a hivatkozott cikkben. Honnan szarmazik ez az abra, egy masok altal irt
publikacidbol vagy sajat eredmény?

A 37. oldalon a BLASTx analizissel kapcsolatban a kérdezd szekvencia helyett a kereso
szekvencia elnevezés hasznalatat javaslom. Olyan megallapitasok esetén, amik nem
szerepelnek tablazatban/abran (pl. ,,..a vizsgalt Ae. markgrafii MvGB428 és MvGB607
genotipus FISH-mintdzata kozt egyik proba esetén sem taldltunk kiilonbséget™) szerencsés
lenne megjeldlni, hogy ezek az adatok nem keriiltek bemutatasra az értekezésben.

Az értekezésben tobb helyen eléfordulnak olyan kifejezések, hogy ,,jelentés homologia”,
,hagyfokil homoloégia”, ,legnagyobb homoldgia” stb. Ezekben az esetekben a kozlés nem
félreérthetd, ugyanakkor meg kell jegyeznem, hogy a homoldgia evolucios rokonsagot jelent,
ami vagy megvan, vagy nincs, de semmiképpen nem kvantifikalhato. Ha két szekvencia
homolog, az kdzos evolucids eredetre utal, ami nem lehet jelentds, vagy nagyfoka. Ezekben az
esetekben a szekvencidk kozotti hasonlosdg, vagy a kolinearitds mértéke kvantifikalhato, de
nem a homologia.

Az Aegilops kromoszoémak nyomon kovetésére tervezett, EST-alapti markerekkel kapcsolatban
a 4.3.1 fejezetben az szerepel, hogy Jelolt 124 PCR primerpart tesztelt, melyek koziil 50
bizonyult polimorfnak. Itt hivatkozza az értekezés a 4. online mellékletet, ahol viszont 37
primerpar adatai és az altaluk felszaporitott amplikonok méretei talalhatok meg. Kérdésem,
hogy a maradék 13 primerpar adatait miért nem kozolte? Tovabbi megjegyzésem, hogy az ,,50
marker (...) produkalt polimorf amplikont...” megallapitds nem pontos, hiszen a munka soran
kizarblag a prezencia/abszcencia tipust, valamint az amplikonok méretében jelentkezd
polimorfizmust mutattak ki. Feltételezhetd azonban, hogy azokban az esetekben, ahol ilyen
eltérések nem voltak, tehat ugyanolyan méretli fragmentum keletkezett mind a buza, mind a
vizsgalt Aegilops fajok esetében, a szekvencia-polimorfizmus (SNP-k jelenléte) nem zarhato
ki. Tehat a megfogalmazas Ggy helyes, hogy 50 olyan marker volt, melyek kizarélag az
Aegilops fajok esetében vezettek amplifikdcidhoz vagy a buzahoz képest eltéré méretii
fragemtumok felszaporitasdhoz.

A 88. oldalon a kovetkezd mondat szerepel: ,,...egy primerpart terveztiink az exon utolsé 100
is érthetd, hogy mi tortént, de szeretném a figyelmet felhivni a megfogalmazas pontatlansagara:
olyan primereket terveztek, melyekkel az exon utolsé 100 bp és az intron elsé 500 bp-0s
szakaszat lehet amplifikalni, és természetesen nem az exon 100 bp-0s ill. az intron 500 bp-os
szakaszara tervezték a primereket.

A DNS-molekulaméret marker esetén szerencsés lenne megadni pontosan, hogy melyik
forgalmazo, melyik tipusu markerét hasznaltak.

Formai észrevételek

Az értekezés egészét tekintve igényes munka, a mondatok gordiilékenyek, jol kovethetdk, és a
nagy terjedelem ellenére viszonylag kevés formai, és igen kevés helyesirasi hiba talalhat6 a
szovegben, véletlen betlihiba csak elvétve. Mindez a Jelolt munkéjanak gondossagat,
igényességét tiikrozi. Az aldbbiakban kiemelnék néhany olyan formai hibat, amit emlitésre
méltonak lehet tekinteni. A ,tradiciondlis” sz6 helyesirasa minden esetben tévesen, hosszu i
betiivel szerepel. Ugyanilyen a strukturalis szo, ami helyteleniil, hosszi u-val irodott. A
,,kromoszomalis” sz6 IS hossza 6-val szerepel minden esetben, holott itt is a rovid o lenne
helyes. Az idiogram egy m-mel helyes (47. oldal). Szintén problémas a l6kusz sz6 irdsmodja,
amivel kapcsolatban mar az MTA Biologiai Tudomanyok és Orvosi Tudoméanyok Osztalyan is
sok vita felmeriilt. Tudomasom szerint a Nyelvtudomanyi Intézet a megkeresésre azt a valaszt
adta, hogy tudomanyos szovegben a latin irasmoddal (locus), mig a nagykozonségnek szant



szovegekben a magyaros irdsmoddal (16kusz) hasznalandd a szo. A Jelolt altal valasztott
,»lokusz” irasmod azonban bizonyosan nem tamogatott.

Az illusztraciés anyagok, abrak és tablazatok nagyon j6 mindségiiek, jol kovethetok és
altalanossagban rendelkeznek az értelmezésiikhoz sziikséges informaciokkal. Tévedést csak a
7. abra alairasaban lattam, ahol a GISH a megjelolt C és D abrakkal szemben a C és E abrakon
lathato.

A 9. abra az 54. oldalon van hivatkozva, a 10. abréra torténd hivatkozas utan. igy vagy meg
kellett volna cserélni az abraszamokat, vagy még inkabb megfeleld lett volna, ha a 9. abrara
clhelyez a Jelolt egy hivatkozast az 52. oldal aljan, ahol az Aegilops kromoszoémak FISH-
analiziséhez hasznalt ismétlddéseket bemutatja. A 25. és 26. abrakra sehol nem talaltam
hivatkozast a szovegben.

Genetikai munkakban a keresztezés jelolésére nem a kis x-betlit hasznaljuk, hanem a
keresztezést jelold szimbolumot: x. Néhany esetben a foldrajzi nevek leirdsa nem helyes (pl. a
Foldkozi-tenger, Eszak-Afrikaban, Dél-Europaban) egyarant kotéjellel irandé, nem kiilon. A
késObbiekben hasonlé szerkezetek helyesen szerepeltek, ezért itt valdsziniileg véletlen hibarél
lehet sz6. A Hoagland-tapoldat és az Eppendorf-csé szintén kotojeles.

A 3.2.1 alfejezet cime utan nem kell pontot tenni

Kisebb jelentéségii hibak jegyzéke

A Jelolt a szovegkdzi hivatkozasoknal az ,,mtsai” roviditést hasznalja, viszont a roviditést jelzd
pontot nem teszi ki. Még érdekesebb, hogy az értekezés bizonyos részein a hivatkozasoknal
teljesen kiirja a ,,munkatarsai” sz6t, ami foloslegesen noveli a terjedelmet.

16. old.: a felsorolasszerlien egy szdba irando, bar a Word tévesen a szd szétbontasat javasolja.
16. old.: a ,,homoeoldg” sz6 az angol irdasmodbol maradhatott tévesen, helyesen homeolog

17. oldal: véleményem szerint Robertson-transzlokacié vagy robertsoni transzlokacid lehet a
helyes irasmoéd, de az els6t javasolndm

A BAC (Bacterial Artificial Chromosome) révidités magyardzata a 19. oldal utan a 21. oldalon
is szerepel, redundans modon.

22. old.: helyesen chipek (,,cippek” helyett)

22. old.: a novényfaj egy szoba irando

23. old.: oligonukleotid irando6 oligonucleotid helyett

35. old.: az amiprofos vegyiilet nevét a magyar helyesiras szabalyai szerint amiprofosz
formaban javaslom leirni

35. old.: 1.25 mM helyett 1,25 mM irand6

53. old.: submetacentrikus helyett szubmetacentrikus

60. old.: kariotripus helyett kariotipus

65. oldal: A faj neve helyesen T. urartu

67. old.: a PCR-termékek hosszpolimorfizmusat elegansabb méretpolimorfizmusnak nevezni
72. old.: 10 %-al helyett 10%-nal

85. old.: Aegilaps helyett Aegilops

Néhany esetben elmaradt a bekezdés els6 soranak behuzasa (pl. 17., 54., 106. oldal).

Erdekes a szvegkozi hivatkozasok rendezésének modja. A legtdbb esetben, amikor tobb
irodalomra is hivatkozik a Jelolt, azok megjelenésének éve szerint keriilnek felsoroldsra a
legrégebb megjelent munkatol a legfrissebb munkdig. Ez azonban nem mindig igy torténik, pl.
20., 24., 25., 109. old.

Az angol fragment sz6 helyett a latin alak, fragmentum hasznalatat elegansabbnak érzem
tudomanyos szovegben.



Uj tudomanyos eredmények

A Jelolt altal felsorolt 12 Uj tudomanyos eredmény ujdonsagat nem vitatom, azok lényegi
elemeit elfogadhatonak tartom. Egyediil a 7. tézispontbol az alabbi részeredményt nem érzem
helytallonak: ,,Szintén kimutattuk, hogy az Ae. speltoides (mint a hexaploid biiza B genomjanak
feltételezett 6se) kromoszoémai mutattdk a legnagyobb homoldgiat a buzakromoszémakkal.”
Természetesen nem vitatom, hogy Jelolt szamot adott ilyen irdnyu kutatasi eredményekrol,
amiket a 19. abran nagyon meggy6zden be is mutatott, &m ezt nem tartom 0j eredménynek,
inkabb egy korabbi feltételezés megerdsitésének. Talan mas megfogalmazassal elfogadhatod
lehetne, példaul hogy az eredmények alatamasztottak, megerdsitették a buza B genom eredetére
vonatkozo6 feltételezéseket, kisérletes bizonyitékot adtak erre vonatkozoan. Ennek szakirodalmi
hattere egyébként nem is szerepel az értekezésben, sem az Irodalmi attekintés, sem az
Eredmények megvitatdsa fejezetekben nem taldltam hivatkozast olyan cikkekre, amelyek ezt a
kapcsolatot valoszintsitik (pl. Haider, 2013. Russ J Genet, 49: 263-274; Miki et al., 2019. DNA
Res., 26: 171-182; Salse et al., 2008. BMC Genom, 9: 1-12), és amelyek fiiggvényében
értékelhetnénk a kisérleti eredmények ujdonsagértékét. A tézispontok nagy részét ugyanakkor
javaslom roviditeni és atfogalmazni, mert bizonyos részletek elhagyasaval koherensebben
megfogalmazhatok a tényleges 0j eredmények, illetve a korabban emlitett hibas
megfogalmazasok (pl. ,,nagy mértékben homoldg™) kikiiszobolhetdk. A 9. tézispontnal
keveredik a homoldég/homeolog fogalmak hasznalata. Itt ugy javitanam a leirast, hogy az 1U,
2U ¢és 3U kromoszoma csaknem teljesen kolinedris a buza 1D, 2D és 3D homeoldg
kromoszomakkal. Ugyanitt a buza 5D kromoszoémajaval homeoloég 5U kromoszoma a 4D
kromoszéma hossz(i karjaval homolog genomi fragmentumot hordoz. A jelentésen
atrendez0dott 6U kromoszéma homolog régidkat tartalmaz a buza 1D, 2D, 4D, 6D ¢és 7D
kromoszomakkal.

A tézispontok valtoztatasara az alabbi javaslatot fogalmazom meg:

1. Egyparaméteres aramlasi citometria alkalmazdsdval meghatarozta az U és M genom
donorfajainak aramlasi kariotipusat, a kariotipuscsiicsok kromoszomalis Osszetételét és
kimutatta, hogy méret alapjan nagy tisztasagban izolalhat6 az Ae. umbellulata 1U, 3U és 6U,
valamint az Ae. biuncialis 1U kromoszémaja.

2. Meghatarozta a hexaploid buza diploid 6seinek, a T. urartu-nak, Ae. speltoides-nek és Ae.
tauschiinak aramlasi kariotipusat. Méret alapjan sikerrel izolalt tiszta frakciokat e fajok 5A,
5S ¢s 5D kromoszémaja esetében.

3. Meghatarozta a C genommal rendelkezé Aegilops fajok, a diploid Ae. markgrafii, valamint
az allotetraploid Ae. cylindrica (C°C °D°D®) és Ae. triuncialis (C'C 'U'U") kromoszémainak
aramlasi kariotipusat és a kariotipuscsucsok kromoszomalis Osszetételét. Kimutatta, hogy az
Ae. markgrafii 4C és 5C kromoszomajabol, az Ae. triuncialis MvGB585 genotipusban
jelenlévé 6U'S.6U'L-5C'L transzlokaciobol és a 7C' kromoszomaboél, valamint az Ae.
cylindrica 1C° és 5D kromoszomajabol tiszta frakciok izolalhatok.

4. Kétparaméteres aramlasi citometria segitségével meghatarozta az Ae. umbellulata, Ae.
comosa, Ae. speltoides, Ae. markgrafii, Ae. sharonensis és Ae. biuncialis ‘dot plot” aramlasi
kariotipusat és azonositotta a kariotipusokat alkotd részecskepopulaciok kromoszomalis
Osszetételét. Kimutatta, hogy az U, M, C, S genomok 0sszes egyedi kromoszomaja, valamint
az S kromoszomék tobbsége nagy tisztasigban izolalhato a diploid Aegilops fajokbol.

5. Kétparaméteres aramlasi citometriaval nagy tisztasagban izolalta az Ae. biuncialis 1U, 6U,
3U, 2M, 3M ¢és 7M kromoszomajat buza (Mv9krl)-Ae. biuncialis (MvGB642) addicios
vonalakbol, valamint az Ae. umbellulata 2U kromoszomajanak rovid és hosszu karjat, illetve
a 7U kromoszoma hosszl karjat biza-Ae. umbellulata diteloszémas addicios vonalakbol.



6. 51 buzaspecifikus COS marker 169 10kuszat azonositotta az U és M genom diploid dseinek,
illetve az allotetraploid Ae. biuncialis és Ae. geniculata faj kromoszémain.

7. Az Ae. umbellulata, Ae. comosa, Ae. speltoides és Ae. markgrafii egyedi kromoszémain 100
db. biza COS markert azonositott. Kimutatta, hogy az M genom kromoszomai jelent0s
mértékii egyezést mutatnak a biza D kromoszémaival, mig az U genomban a bazahoz képest
szamos atrendez6dés tortént az evoluciod soran. Az Ae. markgrafii esetében az 1C, 5C, 6C és
7C kromoszoma jelentds hasonlosagot mutatott a megfeleld biza homeoldg kromoszomakkal,
mig a genomatrendezddések kovetkeztében a 2C homolog régiokat tartalmaz a buza 2-es, 3-
as és 4-es kromoszomaival, a 3C a 3-as és 7-es kromoszomakkal, mig a 4C szakaszai
homologok a 4-es és 2-es kromoszomakkal.

8. Egy 224 egyedbdl allo Ae. biuncialis F2 szegregald populacion 11317 DArTseq markert
térképezve Kkimutatta, hogy az M genom kromoszomai nagy mértékben kolinearisak a
megfeleld homeoldg csoportba tartozd buzakromoszomakkal, mig az U genom inter- és
intrakromoszomalis transzlokaciok ¢és inverziok kovetkeztében jelentés mértékben
atrendez6dott a buzagenomokhoz képest.

9. Elkészitette az U és M genom kromoszomainak de novo vazlatos genom-osszeillesztéseit, az
Ae. umbellulata kromoszémain 25225 nagy megbizhatosaggal rendelkez6 gént
azonositottunk. Kimutatta, hogy az 1U, 2U ¢és 3U kromoszdma csaknem teljesen kolinearis a
megfeleld homeoldg buzakromoszomakkal, a 4U kromoszoma egyes régioi homologiat
mutatnak a buaza 4D, 5D és 6D kromoszomaival, valamint a buza 5D kromoszomajaval
homeolég 5U kromoszoma a 4D kromoszoma hosszi karjaval homoldg genomi
fragmentumot hordoz. A jelentésen atrendez6dott 6U kromoszoéma homoldg régiokat
tartalmaz a baza 1D, 2D, 4D, 6D és 7D kromoszomakkal.

10. Az Ae. umbellulata és Ae. comosa kromoszomainak genomdsszeillesztéseit felhasznalva
217, PCR segitségével validalt, polimorf génalapu molekularis markert fejlesztett, melyek
meghatarozta. Uj markerkapcsolt szelekcios rendszert dolgozott ki az U és M kromoszémak
nyomon kovetésére Ae. biuncialis-bol torténd génatviteli programokban.

11. Eléallitott egy 4U kromoszoémat hordozd btiza/Ae. biuncialis diszomas addicids vonalat,
valamint egy 4M(4D) és SM(5D) diszomas szubsztitucidos vonalat, melyekben a
kromoszomakat FISH-sel, GISH-sel és molekularis markerekkel azonositotta.

12. Azonositott 10 btiza-Ae. biuncialis transzlokacios vonalat, melyek koziil 6 transzlokaciot
diszomas allapotban is sikeriilt elallitani. A transzlokéacios kromoszémakat (T4DS.4DL-M,
T5DS.5DL-M, T5MS.5ML-2DL, T1US.2BL, T2DS.2DL-2U és T1DL.1DS-4U) egymast
koveté GISH és FISH technikakkal és molekularis markerekkel azonositotta.

Nyilatkozat

A doktori miivet minden szempontbdl (a kutatdsi célok indokoltsdga alapjan, az elvégzett
munka volumenét és mindségét tekintve, valamint a tudomany és a nemesitési gyakorlat
szamara egyarant rendkiviil igéretes eredményei okén) a nyilvanos vitara alkalmasnak tartom,
sikeres védés esetén Jeloltnek az MTA doktora cim megitélését hatarozottan tdimogatom.

Kérdések

1) A 15. oldalon az szerepel, hogy ,,Aramlési citometridval az idegen kromoszoémét nagy
mennyiségben izolalni lehet, mely szamos tovabbi genomikai és proteomikai vizsgalat
alapjaul szolgéalhat.” Kérdésem, hogy pontosan milyen proteomikai vizsgéalatok
elvégzése lehet érdekes izolalt kromoszomak esetében, milyen kérdésekre remélhetiink
valaszt ezzel a megkdzelitéssel?



2) Az Aegilops speltoides kromoszomak koziil a FISH-analizis soran a 4S kromoszoma
mutatta a legerdsebb jelolddést GAA-hibridizacié esetén (10. abra). Egy masik S
genommal rendelkezé faj, az Ae. sharonensis FISHIS segitségével torténd, GAA-
probaval végzett jelolését kovetden a 4S kromoszomakat tartalmazd populacio
ugyanakkor kisebb FITC fluoreszcenciaval volt jellemezhetd, mint pl. a 2S és 7S
kromoszomakat tartalmaz6 frakciok (14. abra). Mi lehet a kiilonbség oka?

3) A buza génszekvencidk alapjan tervezett COS markerek az Aegilops fajoknal is jol
hasznélhatonak bizonyultak, mellyel kapcsolatban Jelolt megjegyezte, hogy a tervezés
alapjaul hasznalt ortolog gének kevésbé tlinnek varidbilisnak, mint az SSR régiokat
kozrefogd genomi szekvencidk. Kérdésem, hogy milyen konkrét kisérleti adatok
igazoljak ezt a szekvencia-variabilitasbeli kiilonbséget, illetve milyen szakirodalmi
adatok tdmasztjak ezt ald, hiszen a mikroszatellit ismétlddéseket hatarol6 szekvenciakat
is altalanosan konzervaltnak ismerjiik (kiillonos tekintettel az EST-SSR szekvenciakra)?

4) Az Uj tudomanyos eredmények koziil gyakorlati szempontbol kiemelkedik a buza-
Aegilops szubsztituciods és transzlokacios vonalak eldallitdsa. Kérdésem, hogy Jeldlt
véleménye szerint mi az a legkordbbi idOpont, amikor a piacra keriilhet egy 1j
martonvasari buzafajta, melynek genetikai hatterének kialakitasahoz hozzajarulhatnak
ezek a vonalak valamely hasznos agronémiai tulajdonsag donor genotipusaként?

Budapest, 2022. julius 3.

Dr. Hegediis Attila
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