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Osszefoglalas

A novénytudomanyok terén a ploidiafok és a genomméret becsléséhez
legaltalanosabban alkalmazott modszer a flow citometria. A Kew Novényi
Genomméret Adatbdzisban jelenleg tobb mint 12 ezer ndvényfajra rendelkezésre allo
adatok tilnyomo tObbségét ezzel a moddszerrel becsiilték. Az Adatbazis azonban mind
a mai napig meglehet6sen hidnyos a gyepalkoto, éveld fiifajokat illetden.

A MATE Georgikon Campus Sejtanalitikai Laboratériumdban Beckman Coulter
FC500 tipusu citométerrel végzett vizsgalatunkban két hazai gyepalkoto fiifaj, a
nadképt csenkesz (Festuca arundinacea) és avoros csenkesz (Festuca rubra) két-két
regisztralt, ismert ploidiafoka fajtdjanak genomméretét (2C-ért€ék) becsultiik
csiranovényekbdl, rozs (Secale cereale), illetve bors6 (Pisum sativum) novényi
kontrollok mellett. Eredményeinket a Kew Adatbézisban taldlhat6 publikalt adatokkal
kiegészitve szamitottunk genommeéretbeli eltérést a két csenkeszfaj kozott.

Valamennyi minta genommeérete az adott csenkeszfajra a Kew Adatbazis szerinti
mérettartomanyba esett. A vOros csenkesz esetében a hexaploid fajta genommeérete
(12,25+0,81 pg DNS) és az oktoploid fajta szamitott 2C értéke (17,12+0,58 pg DNS)
kozott 1,4-szeres eltérés mutatkozott. A nadképili csenkesz mintak esetében a két
eltérd ploidiaju fajta genommeérete a varttal ellentétben lényegében azonos €rtéket
mutatott (13,93+0,15; illetve 13,53+0,14 pg DNS), ami megkérddjelezte az egyik
minta fajtaazonossigit. Ezt utdlag a fajtahosszabbitishoz elvégzett DUS-vizsgilat
eredménye igazolta. Méréseink alapjin a voros csenkesz fajtik esetében 5990 (6n),
illetve 8371 (8n) megabazispar, nadképi csenkesz mintik esetében pedig 6810 (6n)



LEPOSSA A. et al. 90

Mbp DNS-hosszt kalkuldltunk. A monoploid genom mérete a Kew adatbazisban
szerepl6 adatokat is figyelembe véve a nadképii csenkesz esetében mintegy 29%-kal
meghaladja a vOrds csenkesz€t. Sajat vizsgalatunk esetében ennél kevesebb,
mindossze 6-11% eltérést tudtunk igazolni. A genomméret nemzetségen beliil fajok
kozotti, €s fajon beliili valtozatossiginak kimutatidsira az FCM moédszer hasznos
eszkoz botanikai vizsgilatokban, a nOvénynemesito- €s fajtafenntartd munkaban, de
igéretes lehet regisztralt fajtik vetomag- illetve fajtavizsgilata sordn a fajtatisztasig,
fajtaazonossag kizardsara is.

Kulcsszavak: voros csenkesz (Festuca rubra), nadképl csenkesz (Festuca
arundinacea), 2C-€rték, monoploid genomméret, flow citometria
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Summary

In plant sciences, flow cytometry (FCM) is the most commonly used method for
estimating ploidy levels and genome size. The vast majority of data currently available
for more than 12,000 plant species in the Kew Plant Genome Size Database was
estimated by using by FCM. However, available data on perennial grass species are
scarce.

We estimated the genome size (2C value) from seedlings of two registered
cultivars with known ploidy levels of two native grass species (tall fescue, Festuca
arundinacea and red fescue, Festuca rubra) by FCM, with rye (Secale cereale) and
pea (Pisum sativum) plant controls. We compared our results to the published data
of the Kew Database, and calculated the difference in genome size between the two

fescue species.
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Our estimated genome size data were similar to that in the Kew Database. In the
case of red fescue, there was a 1.4-fold 2C value-difference between the hexaploid
(12.25+0.81 pg DNA) and the octoploid variety (17.12+0.58 pg DNA). However, the
genome size of the two tall fescue accessions with different ploidy were almost
identical (13.93+0.15 and 13.53+0.14 pg DNA), which questioned the genetic purity
of one of the varieties. We calculated a DNA length of 5990 (6n) and 8371 (8n) Mbp
for red fescue varieties, and 6810 (6n) Mbp for the tall fescue sample. According to
the Kew Database, the average monoploid genome size of tall fescue accessions is
higher by 29% compared to red fescue data. In our investigation, we could verify less
difference (6-11%) between the two species. FCM method is a useful tool for
detecting the inter-species and intra-species variability of the genome size in
botanical studies, plant breeding and variety maintenance, but it is also promising for
testing the genetic purity of registered varieties.

Keywords: red fescue (Festuca rubra), tall fescue (Festuca arundinacea), 2C-value,
monoploid genome size, flow cytometry

Bevezetés

A novényi genom mérete szoros kapcsolatban all szimos anatémiai,
morfologiai és €lettani tulajdonsiggal, mutatoja a fajok kozotti evolicios
tavolsignak, a filogenetikai rokonsagnak, és egyben a genomi jellemzdk
mérészama (Yan et al. 2016, Martinez-Sagarra et al. 2021). A DNS mennyisége a
C-érték, amely ,pikogramm (pg) DNS” vagy ,bdzisparok szima/sejtmag”
értékkel adhaté meg (Dolezel et al. 2007). A genom mérete az eukariotik
viligiban tobb nagysigrendnyi (64-ezerszeres) eltérést is mutathat. A
zarvatermOk kozott pl. a Genlisea margaretae és Paris japonica fajok
genommérete kozott kb. 2400-szoros a kiilonbség (1C=0,063 pg, illetve 152,23
pg), de nemzetségen beliil is beszamoltak tobb mint 40-szeres eltérésrol (pl.
Oxalis) (Greilhuber et al. 2006, Suda et al. 2006, Pellicer et al. 2010, 2018).
A genomméret viszont jellemz6en allando az adott egyeden, illetve fajon
beliil (Lysdk et al. 2000, Greilhuber et al. 2005). A rokon fajok C-értéke k6zott
mutatkozo jelentdsebb eltérések a repetitiv DNS €és mozgo genetikai elemek
(transzpozonok) viltozasaival magyarazhatok (Garrido-Ramos 2015).
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Utobbiak egyes nagy genommal rendelkezd fajok, mint a kukorica esetében
a genomnak akir 85%-it is kitehetik (Schnable et al. 2009). A jelen 1évo
szatellit DNS mennyisége egy genom részben is felelds lehet a genom
méretéért. A méreten tul masik vizsgalt sejtmagi jellemzd a guanin és citozin
nukleotidok ardnya, és habar errdl egyelSre csak korlatozott szimu adat elérhetd,
ismeretes, hogy sikeresen alkalmaztik egyes noOvénycsaladok, illetve fajok
megkiilonboztetésére (Smarda et al. 2008), és ugyanazon faj morfotipusainak
elkilonitésére is (Islam et al. 2023).

A poliploidia vagy teljes genom duplikicié (WGD) az evoliucio egyik
kulcsfontossigi mozgatorugdjaként régota ismert a zarvatermok korében.
Az érintett ndvényekben szimos mddon kifejez8dhet, példaul génexpresszioban,
vagy modosulhatnak a novény biokémiai folyamatai, szaporodisi és
novényélettani jellemzdi, sikeresebbé teheti a novényt, mert pl. intenzivebbé
valik a novekedése, megviltozhat a fenotipusa. Leggyakoribb és leginkabb
észrevehetd esetekben megndé a sejtméret. A morfolégiai valtozasok
kialakulhatnak mikroszkopikus szinten, mint pl. a zardsejtek és a pollen
méretében, vagy a vegetativ, illetve generativ szervek mérettartomanyaban,
megvaltoztatva tobbek kozott a szar, levél, kalaszka, pelyva, portok vagy a
szemtermés méretét (Bennett 1987, Qiu et al. 2020), vagy a fiivek terméselemeit
(pl. novényenkénti kaldszszam, kaldszkinkénti virdgszim). VOrOs csenkesz
esetében eltérést tapasztaltak a tarackosodo hajlamban, a hexaploid valtozatok
kevésbé vagy egyaltalin nem tarackosodnak az oktoploidhoz képest, mely
utoébbiaknak a magmérete is nagyobb (Fairey és Lefkovitch 1996). A
poliploid komplexek killonb6z6 citotipusai teszik lehetové egy faj
kolonizacidjat, megvaltozott kornyezethez val6é sikeres alkalmazkodasat
(Brochmann et al. 2004), de akar az eltérd foldhasznalat is felgyorsithatja egy
fajon beliil Gj viltozatok, citotipusok megjelenését (Spinnler €s Stécklin
2018).

A fifélék kivalo modell névénycsoport a poliploidia genom evolucidjira
kifejtett hatasinak tanulmanyozasara, minthogy a Poaceae csaladba sorolt
fajok tobb mint 80%-a poliploid vagy paleopoliploid (t6bb milli6 évvel ezeldtt
bekovetkezett genomduplikicié eredménye, az evolicio soran azonban gyakran
a gének egy része elveszett a megkett6zott genombdl, €s jelenleg diploidnak
tekinthetOk). A csenkeszek (Festuca) az egyik legnagyobb ndvénynemzetség
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a csaladon beliil. Mintegy 70%-uk a kialakulas soran teljes genomkett6z6dési
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folyamaton ment keresztiil, €s jelenleg a nemzetségre jellemz6 n=7 alap
kromoszoma szerelvény kétszeresétol (diploid) a tizenkétszeres (dodekaploid)
készlettel rendelkezé taxonokig megtalalhatok (Loureiro et al. 2007). Ellentétes
irany folyamat is ismert, a mintegy 30 fajt szamlilé Avena nemzetség poliploid
fajainak tobbsége ugyanis diploid el6deihez képest genomcsdkkenésen ment
keresztil (Yan et al. 2016). A Poa fajok szintén nagy variabilitdst mutatnak
széles kromoszoma készlettel poliploidia, interspecifikus hibridizaci6 vagy
fakultativ apomixis kovetkeztében. E nemzetségbe sorolt fajok genomosszetételének
jellemzése és filogenetikai rokonsaginak meghatirozasa jelenleg is tisztizasra var
(Wei et al. 2020).

A  novényi genom  kutatisihoz korabban hasznilt Feulgen
mikrodenzitometridss modszert az eredetileg orvosbioldgiai célokra
fejlesztett aramlasi sejtanalizis, flow citometria (FCM) az 1980-as évektdl
gyors ltemben valtotta le. Jelenleg a névénytudomanyok terén a ploidiafok
és a genomméret becslésének legiltalanosabban alkalmazott moddszere.
Gyors €s preciz, nagy mennyiségli adat szolgaltatisira képes, melyet
leggyakrabban a ploiditds fo6ldrajzi megoszlidsa, a citotipusok kozotti
kolcsonhatasok, illetve a diploid-poliploid szimpatrikus populaciokban
lezajlott evolucioés folyamatok vizsgilatira haszndlnak (Baack 2004,
Husband és Sabara 2004, DolezZel et al. 2007, Greilhuber et al. 2007). A
novényi genommeéret €és ploidiafok flow citometrias vizsgilatanak részletes
technikai utmutatéjat, a modszer atfogo ismertetését Loureiro et al. (2023) a
kozelmultban publikiltdk. A FCM elemzésekhez leggyakrabban hasznalt
novényi anyag friss, fiatal levelekbdl all, de barmilyen novényi rész
hasznalhato, amely tartalmaz ép sejtmagokat. Terepi gylijtés esetében lehetOség
van szdritott novénymintak, de akar magvak vizsgalatara is. Ilyen esetekben a
mintaelSkészités vagy az adatelemzés modositasokat igényelhet (Sliwinska et
al. 2005, Suda és Trdvnicek 20006, Ochatt 2008). A modszer csak a teljes sejtmagi
DNS mennyiségét szamszerlsiti ¢és nem adja meg a pontos
kromoszomaszamot. A ploiditds fokara, vagyis a kromoszémaszimra csak egy
standard referencia (azonos vagy rokon fajbol szirmazd, kariolOgiailag
bevizsgilt) mintaprofillal 6sszehasonlitva kdvetkeztethetiink (Temsch et al. 2021).
A Kew Novényi Genomméret Adatbazisban (Vet1) jelenleg mintegy 12 500
novényfajra rendelkezésre 4ll6 adat tilnyomo tobbségét ezzel a modszerrel
becsiilték (Bai et al. 2012). Meglehetdsen kevés azonban az éveld flifajokra
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vonatkoz6 adat. Ebben a korben a genomméret vizsgilatok elsésorban a
ploidiafok meghatirozasara iranyultak (Tuna et al. 2001, Qiu et al. 2020).
Egyes nehezen megkillonboztethetd fajok, példaul az aprocsenkeszek
esetében a faji hovatartozds vizsgilatinak molekularis szint eszkOze a
ploidiafok és kloroplaszt genom szekvenalison til a genomméret
meghatarozasa (Qiu et al. 2019).

A MATE Georgikon Campuson végzett vizsgilatunkban két hazai
gyepalkoté fiifaj, nddképl csenkesz (Festuca arundinacea) €s vOros
csenkesz (Festuca rubra) két-két regisztralt fajtijanak genomméretét (2C-
érték) becstiltiik FCM moddszerrel, novényi kontroll mellett. Eredményeinket
a Kew Adatbazisban megtalilhatd C-értékekkel Osszevetve szamitottuk a két
csenkeszfaj kozott mért genommeéretbeli eltérést.

Anyag és médszer

Vizsgalatunkhoz dllamilag elismert fajtikat, hexaploid voros csenkeszt CA’, F.
rubra, 6n), oktoploid voros csenkeszt CB’, F. rubra, 8n), tetraploid nadképi
csenkeszt CC, F. arundinacea, 4n) és hexaploid nadképi csenkeszt CD’, F.
arundinacea, 6n) hasznaltunk. Ismert genomméreti referencia mintaként a
Cseh Tudominyos Akadémia Kisérleti Botanikai Intézetének olomouci
Kutato Kozpontja dltal térités nélkiil biztositott novényi magvak szolgaltak. A
nadképi csenkesz kontrolljaként borsot (Pisum sativum ’Ctirad’), a vOros
csenkesz kontrolljaként pedig rozsot (Secale cereale ’Dankowskie’)
valasztottunk. A fifajtik €s a referencia névényfajok hiarom, illetve kéthetes
csiran6vényeibdl hirom ismétlésben készitettiink preparitumot, €s ezeket
hirom ismétlésben mértilkk flow citometria alkalmazasaval, Dolezel et al.
(2007) modszere alapjan. A sejtmagok kinyerés€hez €s festéséhez SYSMEX
CyStain Pl Absolute P kitet (05-5022) hasznaltunk a gyart6 altal biztositott
protokoll szerint Leinweber (2011) modositasaival. A csirandvények kb. 1
cm? feliletd levélmintdit 200 ul pufferrel szobahémérsékleten, 30-60 sec.
alatt polisztirol Petri-csészében (@ 55 mm) borotvapengével felapritottuk. A
szuszpenziot 200 ul extrakcidos oldattal tovabb higitottuk, és 50 um-es
nejlonsziirén (SYSMEX CellTrics) 5 ml-es polipropilén csObe sziirtiik at. Az
igy nyert sejtszuszpenzidhoz 1 ml festboldatot adtunk, melyet frissen
készitettiink, egy mintara szamitva 1 ml fest6 puffer, 6 pl propidium-jodid (PI)
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és 3 ul RNaz torzsoldatok keverékébdl. A mintidkat a mérés eldtt sotétben,
szobahémérsékleten 30-60 percen keresztiil inkubaltuk.

A flow citométeres méréseket a MATE Georgikon Campus Sejtanalitikai
Laboratériumaban végeztiikk Beckman Coulter FC500 tipusu citométerrel,
488 nm-es, 20 mW argon ion lézeres gerjesztofényt hasznilva. A PI
fluoreszcenciaintenzitis rogzitése az FL 3 detektoron (650 nm LP) tortént. A
méréseket 5000 Pl-pozitiv esemény vagy 5 perc futtatisi ido elérése utin
allitottuk meg. Az adatgytjtéshez Beckman Coulter CXP Acquisition szoftvert
hasznaltunk. A mérésoptimalizalishoz (fluoreszcencia intenzitis-€érték beallitisihoz)
a referencia novények és a vizsgalt flifajtak (mintak) sejtszuszpenzioit kiilon-
kiillon futtattuk. A tényleges adatgyljtéshez azonban a vizsgalt fiifajta és a
hozza tartoz6 referencia novény sejtjeit tartalmazo szuszpenziok keverékét
értékeltiik, a kisebb genomméretli noévény hisztogramjanak medidn-értékét
200-ra dllitva a dimenzionélkiili, 0-1024-ig terjedd linedris skdlin. Az
adatfajlokat standard citométeres LMD fijlformatumban taroltuk, és az
adatelemzéshez Flowing szoftvert (Net2, v. 2.5.1.) haszniltunk. A mintak
DNS-mennyiségének meghatirozasihoz Dolezel et al. (2007) altal kozolt
alabbi képletet hasznaltuk:

minta 2C median intenzitas

minta 2C érték (pg DNS) = referencia 2C érték x referencia 2C median intenzitas

ahol a referencia 2C értékek a nadképtli csenkesz referencidjaként hasznalt
borsé esetében 9,09 pg DNS, valamint a vords csenkesz referencidjaként
hasznilt rozs esetében 16,19 pg DNS, a minta és referencia 2C intenzitds
pedig a mérési adatfajlok hisztogram analizisével szamitott értékek.
Eredményeinket a Kew Adatbazisban publikilt referalt adatokkal vetettiik
Ossze.

Eredmények és értékelés

A nadképli és vords csenkesz fajtak mintdinak egy-egy reprezentativ
hisztogramjit az 1. dbrdn mutatjuk be. A kapott hisztogramok minden
esetben megfeleld6 mindségliek voltak (hisztogram CV-érték <8%; Givan
2001).
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1. abra. A vizsgdlt filfajtdk reprezentativ fluoreszcencia-intenzitdsi hisztogramjai
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Megjegyzés: A, B - F. rubra, C, D - F. arundinacea. K - kontroll n6vényminta.

Figure 1. Representative fluorescence intensity histograms. (1) Event number, Note: F. rubra
(A, B) and F. arundinacea (C, D). K: reference sample.

A fajtainként mért 9-9 minta adatainak leiré statisztikdja alapjin a
vOroscsenkesz esetében az oktoploid ’A’ fajta szamitott 2C értéke becslésiink
szerint kozel 1,4-szerese a hexaploid 'B’ fajtinak. A nadképii csenkesz mintak
esetében azonban a két eltéré ploididju fajta genommérete a varttal
ellentétben lényegében azonos értéket mutatott, rdaddsul a tetraploid 'C’ fajta
szamitott 2C értéke 3%-kal meghaladta a hexaploid ’'D’ fajta 2C értékét ([.
tdabldzat).
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1. tablazat. A vizsgalt filfajtak FCM modszerrel becsiilt genommeérete (n=9)

Minta jele Vizsgalt fiifajta 2C (pg DNS)
€9 @) 3)
A Festuca rubra, 6n 12,25+0,81
‘B’ Festuca rubra, 8n 17,12+0,58
C Festuca arundinacea, 4n 13,93+0,15
D’ Festuca arundinacea, 6n 13,53+0,14

Table 1. Genome size of the analysed grass species (number of data=9). (1) Code of grass variety,
(2) Analysed grass species, (3) Genome size

A vizsgilatunkban kapott DNS mennyiség értékeket a Kew adatbazisban
szerepld referalt adatokkal dsszehasonlitva lathat6 (2. dbra), hogy az dltalunk
becstilt vords csenkesz genomméret mind a hexaploid ’A’ fajta, mind az
oktoploid "B’ fajta esetében illeszkedik a 6n ploidiafoku tételekre kozolt 2C
tartomanyba (9,5-13,68 pg DNS), illetve a 8n ploidiafoku tételekre k6zolt 2C
tartominyba (14,27-17,66 pg DNS).

2. 4bra. Eltéré ploidiafokii vorés csenkesz mintdk genommérete
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Megjegyzés: csikozott oszlop - k6zolt adat Feulgen denzitometrids modszerrel, sziirke oszlop -
kozolt adat FCM-mddszerrel, fekete oszlop - sajit mérés FCM-modszerrel, a minta jelével.

Figure 2. Genome size of red fescue samples with different ploidy levels. (1) 2C pg (DNA), (2)
Ploidy level, Note: striped columns - reported data with Feulgen densitometry, gray columns -
reported data with FCM, black columns - own measurement using the FCM method, sample
codes inserted
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Hasonl6an, a’C’ és D’ mintdink eredményét a Kew adatbazisban szerepl6
nadképi csenkesz genommeéret adatsorral 6sszevetve megillapithato, hogy
az altalunk becsilt genomméret adatok az adatbazisban szereplé 4n-10n
ploidia fok tételek publikalt 2C értékeinek tartomanyaba (8,6-26,4 pg DNS)
esnek, és egyértelmiien a hexaploid tételek értékeihez kozelitenek (3. dbra).

3. abra. Eltéré ploidiafoku nddképii csenkesz mintdk genommérete
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Megjegyzés: csikozott oszlop - kozolt adat Feulgen denzitometrids modszerrel, sziirke oszlop -
kozolt adat FCM-moddszerrel, fekete oszlop - sajit mérés FCM-modszerrel, a minta jelével.

Figure 3. Genome size of tall fescue samples with different ploidy levels. (1) 2C pg (DNA), (2)
Ploidy level, Note: striped columns - reported data with Feulgen densitometry, gray columns -
reported data with FCM, black columns - own measurement using the FCM method, sample
codes inserted

Az n=7 alap kromoszOmaszimu Festuca nemzetségen belil a fajok
genommérete, valamint a fajon beliill a genom kiilonb6z6 ploiditisi fokon
bekovetkezett méretvaltozdsanak Osszehasonlitisa a ,monoploid genom”
(1Cx) szintjén €értelmezhetd (Smarda et al. 2008). A két, altalunk is vizsgalt
csenkesz faj tételeinek citométeres modszerrel becsiilt, Kew adatbazisban
szerepld genomméret adatait sajit - 'A’, 'B’ és 'D’ mintakra kapott -
eredményeinkkel kiegészitve, a monoploid genom szamitott méretét
Osszehasonlitva azt taldltuk, hogy a nadképl csenkesz 29%-kal nagyobb
genommeérettel rendelkezik, mint a voros csenkesz (2. tdbldzat).
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2. tiblazat. A két vizsgdlt csenkeszfaj szamitott monoploid genommeérete
szakirodalmi adatok és sajdt mérések alapjan (FCM)

Vizsgalt csenkeszfaj 1Cx (pg DNS) Forras

@ @ (€))
Voros csenkesz 2,08:0.16 Huﬁ‘vés Palazzo 1998, Loureiro et al. 2007,
(F. rubra) Smarda et al. 2008, jelen vizsgilat

Arumuganathan et al. 1999, Loureiro et al.
2,69+0,24 2007, Smarda et al. 2008, Kopecky et al.
2010, jelen vizsgalat

Nadképti csenkesz
(F. arundinacea)

Table 2. Monoploid genome size of the two fescue species analysed by FCM according to
references and the results of present study. (1) Analysed fescue species, (2) Monoploid genome
size, (3) References

Ugyanakkor eredményeinkbdl - az elemzésbdl a *’C’ mintit kizdrva - azt
talaltuk, hogy a nadképii csenkesz fajta monoploid genom mérete 2,26 CD’)
pg DNS 6-11%-kal meghaladta a voros csenkesz fajtik genomméretét, ahol ez
az érték 2,04 CA) illetve 2,14 CB’) pg DNS.

Kovetkeztetések

A citométerrel mért genommeéret €s a klasszikus citogenetikai vizsgalattal
kapott ploidiafok nem jelent azonos informdiciot, ugyanakkor az altalunk
mért eltér6 kromoszomaszerelvényll nadképli csenkesz fajtak mintai
esetében kapott azonos genomméret megkérddjelezte az egyik minta
fajtaazonossagat. Sejtéstinket utdlag alatimasztotta, hogy a vizsgalatunkkal
egyid6ben fajtahosszabbitdsra kiildott °C’ minta a NEBIH kilfoldi
tarshat6saganal végzett DUS-vizsgalaton sikerteleniil szerepelt.

A gyorsan fejlé6dd, nagy ateresztOképességli szekvenalasi technologiak
korszakiban a genom méretét jelz6 C-értékek alapinformiciokat nydjtanak a
teljes genom szekvenalasi koltségeinek becsléséhez (Pellicer és Leitch 2020,
Li és Harkess 2018). A DNS teljes hossza (a bazisparok szama) a becsiilt
genomméretbll egyszeri szamitidssal meghatirozhaté: 978x10°xDNS-
mennyiség (pg) (Dolezel et al. 2003). A képlettel mérési eredményeinkbdl
szamitva a voros csenkesz fajtik esetében 5990 (CA’), illetve 8371 ('B)
megabazispir, nadképi csenkesz mintik esetében pedig 6614 (CC), illetve
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6810 (D’) megabizispar DNS-hossz adodik. Utobbi faj esetében mintegy
10%-kal nagyobb értékeket kaptunk a Hu et al. (2020) altal kozolt 6x10° Mbp
atlagos adathoz képest.

A citométeres genomvizsgalatok jovObeni szerepe elsGsorban abban van,
hogy valamely Gjonnan vizsgdlni kivint novényfaj koltséges molekularis
genetikai vizsgilatai (teljes genom analizis, szekvenilas) elott képet
nyerhetiink a genomméretrdl. A genomméret nemzetségen belil fajok
kozotti, és fajon beliili valtozatossiginak kimutatiasira az FCM modszer
hasznos eszkdz botanikai vizsgilatokban, a n6vénynemesitd- €s fajtafenntarto
munkdiban, de igéretes lehet regisztrilt fajtik vetdmag-, illetve fajtavizsgalata
sordn a fajtatisztasag, fajtaazonossag kizarasara is.
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