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Wstep

Gatunki z rodzajéw Lolium L. i Festuca L., w tym: L. multiflorum LAM.
(zycica wielokwiatowa), L. perenne L. (zycica trwata), F. pratensis HUDS. (kostrze-
wa lakowa) 1 E arundinacea SCHREB. (kostrzewa trzcinowa), naleza do grupy
najwazniejszych traw pastewnych. Zycice charakteryzuja si¢ wysoka jakoscia pa-
szy, natomiast kostrzewy trwalosScia i tolerancja na stresy abiotyczne i biotyczne.
Mieszafice migdzyrodzajowe Lolium X Festuca tacza w swoich genotypach cechy
gatunkow rodzicielskich., Polgczenie komplementarnych cech obu rodzajéw moz-
liwe jest poprzez amfiploidyzacje (polaczenie calych genomow) badzZ introgresjg
(przeniesienie gendw z jednego gatunku do drugiego).

Mieszafice Lolium X Festuca stanowig niezwykle interesujacy material ros-
linny do badan genetycznych i cytogenetycznych, sa tez z powodzeniem wykorzys-
tywane w programach hodowlanych. Poznanie struktury genomowej mieszancéw i
ich form pochodnych to jedna z najwazniejszych analiz cytogenetycznych. Aby to
bylo mozliwe potrzebne jest odpowiednie narzgdzie — precyzyjna i powtarzalna
metoda badawcza. W badaniach cytogenetycznych mieszaficéw oddalonych zbdz
szeroko stosowang i efektywng metoda jest barwienie réznicowe chromosoméw.
U mieszancéw oddalonych traw pastewnych, a zwlaszcza traw kompleksu Lolium-
Festuca, metoda ta nie daje jednak zadowalajacych wynikéw. W piSmiennictwie
$wiatowym mozna znaleZ¢ niewiele prac traktujgcych o barwieniu réznicowym
chromosomdw traw pastewnych, w tym tylko dwie prace odnoszace sig do gatun-
kéw Lolium 1 Festuca [THOMAS 1977, 1981]. Dlatego tez do potowy lat 90-tych
ubiegtego wieku w badaniach cytogenetycznych mieszaficéw Lolium-Festuca
napotykano na duze trudno$ci. Przetom nastapil gdy mozliwe stalo si¢ zastosowa-
nie hybrydyzacji kwaséw nukleinowych in sitw (ISH, ang. in situ hybridization) —
metody z pogranicza cytogenetyki i biologii molekularnej. Ogélna zasada ISH
polega na laczeniu znakowanego jednoniciowego polinukleotydu (DNA lub
RNA) zwanego sonda, z komplementarnymi sekwencjami kwaséw nukleinowych
w komdrce. Metoda ta pozwala na fizyczng lokalizacje sekwencji DNA na chro-
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mosomach mitotycznych i mejotycznych, a takze w jadrach interfazowych bezpos-
rednio na preparatach cytologicznych. Najczgsciej stosowana jest fluorescencyjna
hybrydyzacja in situ (FISH), w ktdrej miejsca hybrydyzacji na preparacie cytolo-
gicznym obserwuje si¢ w mikroskopie epifluorescencyjnym.

Dokladne procedury znakowania sondy i hybrydyzacji znaleZzé mozna w
wiclu szczegdlowych opracowaniach [m.in. MUKAl 1996; ROGALSKA i in. 1999;
SCHWARZACHER, HESLOP-HARRISON 2000; JENKINS, HASTEROK 2001].

Po raz pierwszy u roSlin (pszenica) fluorescencyjna hybrydyzacja in situ zos-
tala zastosowana w 1985 roku [RAYBURN, GILL 1985]. Metoda ta uzywana jest
gléwnie do lokalizacji sekwencji powtarzajacych si¢ w genomie, m.in. genéw dla
rRNA. THOMAS i in. [1996, 1997b] zastosowali FISH do okreslenia liczby i
lokalizacji loci 5S i1 18S-5,85-26S rRNA u szeregu gatunkdéw z rodzajéw Lolium i
Festuca. Zastosowanie hybrydyzacji in situ opartej na sondach stanowigcych
genomowo-specyficzne sekwencje powtarzalne DNA pozwolito zidentyfikowac
chromatyng F mairei (2n = 4x = 28) w liniach introgresywnych diploidalnego L.
perenne [CAO, SLEPER 2001].

Modyfikacja fluorescencyinej hybrydyzacji in situ (FISH) jest genomowa
hybrydyzacja in situ (GISH), w ktérej catkowity, genomowy DNA jednego z
gatunkéw rodzicielskich mieszarica migdzyrodzajowego jest znakowany i uzyty
jako sonda, natomiast nieznakowany, genomowy DNA drugiego gatunku jest
blokerem niespecyficznej hybrydyzacji. Metoda GISH pozwala na identyfikacjeg
genomOw u mieszancdw miedzyrodzajowych, genoméw ancestralnych u gatunkéw
poliploidalnych, a takze identyfikacj¢ i lokalizacje pojedynczych chromosoméw
lub ich fragmentéw w obcym genomie.

Na materiale ro§linnym metoda GISH po raz pierwszy zostala zastosowana
przez SCHWARZACHER i in. [1989] do rozréznienia genomdw rodziciclskich u mie-
szafica Hordeum chilense X Secale africanwm. Pierwsze badania mieszafcéw od-
dalonych kompleksu Lolium-Festuca przy uzyciu gecnomowej hybrydyzacii in situ
przeprowadzili BAILEY i in. [1993] oraz THOMAS i in. [1994].

W literaturze krajowej ukazalo sig¢ kilka prac przeglagdowych opisujacych
uzycie GISH u roflin [m.in. NAGANOWSKA 1994; MALUSZYNSKA 1995]. W ninicjszym
artykule przedstawiono prace dotyczace zastosowania genomowej hybrydyzacji in
situ w badaniach genetycznych mieszaficéw oddalonych traw kompleksu Lolium-
Festuca.

Identyfikacja mieszancéw miedzyrodzajowych

Pomimo filogenetycznej separacji i réznic w zawarto§ci DNA [SEAL, REES
1982], gatunki Lolium i Festuca, a przede wszystkim gatunki obcopylne Lolium —
L. multifiorum (2n = 2x = 14) 1 L. perenne (2n = 2x = 14) i gatunki obcopylne
Festuca z sekcji Bovinae — F pratensis (2n = 2x = 14) i F arundinacea (2n =
6x = 42), krzyzuja si¢ stosunkowo latwo, a ich chromosomy wykazuja znaczne
pokrewienstwo i zdolnoéé do koniugacji i rekombinacji [JAUHAR 1975]. Przy uzyciu
konwencjonalnych metod cytogenetycznych (analiza liczby i morfologii chromoso-
moéw) nie mozna rozpoznawaé chromosoméw Lolium 1 Festuca u mieszancow i
ich pochodnych. Rozréznianie chromosoméw Lolium 1 Festuca stalo si¢ mozliwe
dopiero wtedy, gdy zacz¢to stosowaé metodg genomowcj hybrydyzacji in situ.

W Pracowni Cytogenetyki IGR PAN w Poznaniu wykonano wicle analiz
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genomowej hybrydyzacji in situ u mieszafncéw pochodzacych z réznych kombina-
cji krzyzowan, miedzy innymi u mieszaficéw triploidalnych — L. multifiorum (2n =

= 28) X F pratensis (2n = 2x = 14) [ZWIERZYKOWSKI i in. 1999], tetraploidal-
nych F pratensis (2n = 4x = 28) x L. mudtiflorum (2n = 4x = 28) [ZWIERZY-
KOWSKI i in. 1998b] i pentaploidalnych F arundinacea (2n = 6x = 42) X L. multi-
florum (2n = 4x = 28) [ZWIERZYKOWSKI i in. 1998a].

OERTEL i in. [1996] uzyli GISH do identyfikacji chromosoméw u migdzyro-
dzajowego mieszanca L. multifiorum (2n = 4x = 28) X Dactylis glomerata (2n =
4x = 28). Przeprowadzone analizy jednoznacznie potwierdzily obecno$¢ u roélin
pokolenia F, 14 chromosoméw L. multifiorum i 14 chromosoméw D. glomerata.

Metoda GISH wykorzystywana jest takze do identyfikacji genoméw u na-
turalnych mieszancéw migdzyrodzajowych traw. U pentaploidalnego (2n = 5x =
35) mieszahca xFestulpia hubbardii, pochodzacego z krzyzéwki Festuca rubra
(2n = 6x = 42) X Vulpia fasciculata (2n = 4x = 28), na preparatach cytologicz-
nych po hybrydyzacji stwierdzono 21 chromosoméw Festuca 1 14 chromosoméow
Vulpia [BAILEY i in. 1993].

Badanie struktury genomowej u mieszancowych pochodnych
— introgresywnych i allopoliploidalnych

Introgresja genéw migdzy gatunkami Lolium 1 Festuca jest zjawiskiem pow-
szechnie znanym i szeroko wykorzystywanym w wielu programach hodowlanych
do przenoszenia waznych cech rolniczych z jednego gatunku do drugiego
[HUMPHREYS 1989; THOMAS i in. 1994; HUMPHREYS, GHESQUIERE 1994; GHESQUIERE i
in. 1996; HUMPHREYS i in. 1997, 1998a; ZWIERZYKOWSKI i in. 1998a, 1998b, 1999].
Oszacowanie zakresu introgresji stalo si¢ mozliwe dopiero wtedy, gdy do analiz
cytogenetycznych mieszancéw Lolium X Festuca zaczgto stosowal genomowa
hybrydyzacje in situ. Liczne translokacje migdzy chromosomami gatunkéw Lolium
i Festuca $wiadczg o braku systemu zabezpieczajacego przed rekombinacja home-
ologiczng. U traw kompleksu Lolium-Festuca jest wigc zupelnie inaczej niz u
zbdz; u pszenicy gen Ph, zlokalizowany na chromosomie 5B, uniemozliwia wysta-
pienie rekombinacji pomigdzy chromosomami homeologicznymi.

Analizujac za pomocg GISH réznego typu mieszafnice i ich pochodne - po-
kolenia BC, L. multiflorum (2x i 4x) X F,[L. multiflorum (4x) X F pratensis (2x)]
oraz pokolema Fy F pratensis (4x) X L. multifiorum (4x) — ZWIERZYKOWSKI i in.
[1998b 1999] zaobserwowah u micszancéw inne niz u form rodzicielskich roz-
mieszczenie punktéw translokacji. Oba gatunki rodzicielskie — L. multiflorum i E
pratensis — znane s3 z dystalnej lokalizacji chiazm [REES, DALE 1974]. Natomiast u
mieszaficéw i ich pochodnych punkty translokacji rozmieszczone byly wzdluz calej
dhugosci ramion chromosoméw, a frekwencja tworzenia chiazm byla najwyzsza w
§rodkowej czeSci ramion. Taki sam zakres wystepowania chiazm obserwowali
takze CANTER i in. {1999] u mieszaficéw pokolenia F; pochodzacych z kombinacji
L. perenne (4x) X F pratensis (4x).

Szeroki zakres rekombinacji homeologicznej u mieszancéw Lolium X Fes-
tuca sprawia, ze fragmenty chromatyny gatunkéw Festuca moga by¢ przenoszone
do genomu gatunkéw Lolium (i odwrotnie) na drodze krzyzowah wstecznych.
Daje to mozliwo$¢ tworzenia szerokiego spektrum nowych form, a w koficowym
etapie odmian introgresywnych. Zastosowanie GISH u form introgresywnych
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pozwala przeSledzié skuteczno$é krzyzowania i transferu chromatyny w kolejnych
pokoleniach wstecznych oraz umozliwia identyfikacj¢ segmentéw chromatyny, w
ktérej zlokalizowane s3 geny odpowiedzialne za wazne cechy uzytkowe. Obszerne
programy badawcze i hodowlane, dotyczace introgresji w obrebie kompleksu Lo-
lium-Festuca, sa prowadzone m.in. w Wielkiej Brytanii (IGER, Aberystwyth),
Francji (INRA, Lusignan) i w Polsce (IGR PAN w Poznaniu, Hodowla Rof§lin
Szelejewo). Sa one giéwnie ukierunkowane na introgresj¢ genéw odpornoéci na
susz¢ z F. arundinacea oraz genéw odpornosci na chtéd z F. pratensis do odmian
uprawnych L. multiflorum i L. perenne [HUMPHREYS i in. 2001].

HUMPHREYS i PASAKINSKIENE {1996] krzyzowali wstecznie pentaploidalnego
mieszafica L. multifiorum (2n = 4x = 28) X F arundinacea (2n = 6x = 42) z
diploidalng forma L. multiflorum (2n = 2x = 14) i uzyskali liczne potomstwa in-
trogresywne, ktore nastgpnie poddali testom na odporno$é na suszg. Wyselek-
cjonowane po tych testach formy byly analizowane przy uzyciu GISH. Jako sondg
zastosowano DNA F arundinacea, w celu identyfikacji rodlin L. multiflorum ma-
jacych pojedynczy segment chromatyny Festuca. Stwierdzono, Zc¢ translokowany
segment, niosacy geny odporno$ci na suszg, znajdowal si¢ na dlugim ramicniu
chromosomu 2. Jednoczeénie zaobserwowano, ze do segmentu tego hybrydyzuje
réwniez sonda przygotowana z DNA FE pratensis (genom F pratensis stanowi
jeden z trzech subgenoméw alloheksaploidalnego gatunku F arundinacea). Dzie-
ki temu mozna bylo stwierdzié, ze geny odpowiedzialne za odporno$é na susze
zostaly przeniesione do L. multiflorum z F. pratensis.

Cecha ,stay-green” warunkujaca opdzZnionc starzenie sig lisci (zOtknigeie)
determinowana jest przez recesywny allel locus sid obecny w zmutownych liniach
F pratensis. Podjgto prébg przeniesienia tej cechy z diploidalnej formy F praten-
sis do diploidalnych form L. multifiorum. Analizy GISH pozwolily wyselekcjono-
waé linie introgresywne L. multiflorum posiadajace na jednym z chromosoméw
pojedynczy segment chromosomu F. pratensis. U roslin, ktére pozytywnie przeszly
test na obecno$¢ genu ,stay-green”, translokowany segment chromatyny Festuca
znajdowal si¢ na dlugim ramieniu chromosomu 6 [THOMAS i in. 1997a]. W 2000
roku w Wielkiej Brytanii zarejestrowana zostala picrwsza trawnikowa odmiana
introgresywna L. perenne Abernile z cechg ,.stay-green” przeniesiong z F. praten-
sis [ROBSON i in. 2001).

Jednoczesne wykorzystanie genomowej hybrydyzacji in situ i analizy marke-
réw molekularnych (np. AFLP i RFLP) u form introgresywnych Lolium-Festuca
stato si¢ podstawa nowej techniki — mapowania introgresywnego. Dopasowanic
grupy markeréw do segmentéw chromosomowych Festuca w garniturze chromo-
somowym Lolium daje mozliwos$¢ selekeji materialéw roslinnych we wezesnych
stadiach rozwoju, co moze utatwié i przyspieszy¢ proces hodowlany [HUMPHREYS i
in. 1997, 1998a; KING 1 in. 1998, 1999].

PASAKINSKIENE i in. [1997) zastosowali genomowa hybrydyzacje in situ do
badania amfipoliploidéw, uzyskanych w wyniku traktowania kolchicyng sterylnych
roslin pokolenia F, L. multifforum (2n = 2x = 14) X F arundinacea (2n = 6x =
42). Wigkszos¢ uzyskanych amfipoliploidéw stanowily roliny oktoploidalne
(2n = 8x = 56). Nieoczekiwanie znaleziono réwnicz kilka roslin diploidalnych
(2n = 2x = 14). Poczatkowo przypuszczano, ze sg to ‘czyste’ formy L. multiflo-
rum. Wykorzystujac GISH wykryto jednak, ze rosliny te majg w swych zestawach
chromosomowych zaréwno kompletne chromosomy Lolium oraz Festuca, jak i
chromosomy translokowane. Zdaniem wspomnianych autoréw, uzyskane wyniki
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Swiadcza o eliminacji chromosoméw i somatycznej rekombinacji podczas procesu
podwajania liczby chromosoméw.

GISH okazala si¢ by¢ efcktywng metodg do okreslania struktury genomo-
wej amfidiploidalnych odmian Festulolium, wyprowadzonych z materialéw poko-
lenia ¥y mieszafica F pratensis (4x) X L. multiflorum (4x) [ZWIERZYKOWSKI i in.
1998b). W analizowanych ro§linach, pochodzgcych z czterech polskich odmian
hodowlanych (trzy z nich - Felopa, Sulino i Rakopan - zostaly juz wpisane do
Rejestru Odmian), obserwowano obecno$¢ zaréwno kompletnych chromosoméw
L. multiflorum 1 F pratensis, jak 1 zrekombinowanych chromosoméw Lolium-Fes-
tuca, przy czym przewazaly chromosomy zrekombinowane. W catkowitej dlugosci
genomu badanych odmian Srednia dlugo$¢ chromatyny L. multiflorum byla nieco
wigksza niz chromatyny E pratensis i wahala si¢ od 49,2% do 66,7% [ZWIERZY-
KOWSKI i in. 1998b]. CANTER i in. [1999], stosujac GISH u odmiany Prior, powstatej
z mieszafica L. perenne (4x) X F pratensis (4x), obserwowali podobny stosunek
dtugo$ci chromatyny Lolium i Festuca.

Obok wykorzystania konwencjonalnych programéw hodowli, intercsujacym
podcjsciem do uzyskiwania nowych kombinacji gendw jest stosowanie androgene-
zy u czesSciowo plodnych mieszancéw pokolenia F,, a zwlaszcza u roélin pocho-
dzacych z zaawansowanych pokoled. Otrzymane rofliny androgeniczne z obu
grup materialéw — pentaploidalnych (2n = 5x = 35) roélin pokolenia F, mieszan-
ca L. multiflorum (2n = 4x = 28) X F arundinacea (2n = 6x = 42) i tetraploi-
dalnych (2n = 4x = 28) odmian Festulolium stanowiacych pokolenie Fy mieszan-
ca F pratensis (2n = 4x = 28) X L. multiflorum (2n = 4x = 28) — analizowano
przy uzyciu GISH [HUMPHREYS i in. 1998b; ZWIERZYKOWSKI i in. 1998a; LESNIEWSKA
i in. 2001]. Analizy wykazaly, ze wigkszo$¢ osobnikéw androgenicznych, uzyska-
nych z pentaploidalnego mieszanca F arundinacea X L. multiflorum, miata kom-
pletne chromosomy obydwu rodzicéw oraz chromosomy translokowane. Dzigki
GISH mozliwe tez bylo wykazanie, ze punkty translokacji s3 rozmieszczone
wzdtuz catej dtugosci ramion chromosoméw [ZWIERZYKOWSKI i in. 1998a]. Podob-
ne rozmieszczenie micjsc translokacji obserwowano wéréd roslin androgenicznych
uzyskanych z tetraploidalnych odmian Festulolium [LESNIEWSKA i in. 2001]. Zmien-
no$¢ struktury genomowej stwierdzono nie tylko pomigdzy roslinami dihaploidal-
nymi i podwojonymi haploidami, uzyskanymi z réznych ro§lin wyjSciowych Festu-
lolium, lecz takze wéréd roSlin pochodzacych z tej samej ro§liny wyjsciowe;j.
Szczegblne znaczenie praktyczne maja, nicopisane wezesniej, ptodne formy diha-
ploidaine, mogace stanowi¢ material wyjsciowy do hodowli odmian Festulolium
na poziomie diploidalnym.

Efcktywnce stosowanic metody genomowej hybrydyzacji in situ sprawia, ze
mozliwa jest szczegdlowa kontrola cytogenetyczna materialéw uzyskiwanych w
wyniku introgresji 1 androgenezy.

Identyfikacja genoméw ancestralnych

Wszystkie gatunki z rodzaju Lolium wystgpujace w naturze to diploidy
(2n = 2x = 14), natomiast w rodzaju Festuca wyst¢puja gatunki o réznym pozio-
mie poliploidalno$ci, od diploidéw (2n = 2x = 14) do dekaploidéw (2n = 10x =
70), przy czym zdecydowanie dominuja gatunki poliploidalne.

CHANDRASEKIIARAN i THOMAS [1971] wysungli hipotezg, iz heksaploidalna F
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arundinacea (2n = 6x = 42) jest gatunkiem allopoliploidalnym zlozonym z trzech
réznych genoméw. Potwierdzenie tej hipotezy bylo mozliwe dopiero po zastoso-
waniu GISH [HUMPHREYS i in. 1995]. Analizy przeprowadzone na réznych mie-
szaficach uzyskanych z krzyzowania E pratensis (2n = 2x = 14), F glaucescens
(2n = 4x = 28) i F. arundinacea (2n = 6x = 42) wykazaly, ze gatunek F. arundi-
nacea jest rzeczywiscie alloheksaploidem, powstatym z potaczenia genomu diploi-
dalnej F pratensis z dwoma genomami tetraploidalnej F glaucescens.

Genomowa hybrydyzacja in situ zostata réwniez uzyta do badania pokre-
wiefistwa pomiedzy L. multifiorum i trzema gatunkami kostrzew: F pratensis (2x),
E glaucescens (4x) i F. arundinacea (6x) [PASAKINSKIENE i in. 1998]. Stosujac jako
sonde¢ genomowy DNA L. multiflorum, autorzy obserwowali liczne miejsca hybry-
dyzacji sondy do chromosoméw F. pratensis (tzw. GISH bands), §wiadczace o
bliskim pokrewienstwie obu gatunkéw. Wyniki méwigce o pokrewienstwie tych
gatunkéw, uzyskane za pomocg GISH, zostaly potwierdzone po zastosowaniu
analiz markeréw molekularnych.

Zastosowanie GISH w analizie mejozy

Stosujac metode GISH mozna rozréznia¢ chromosomy gatunkéw rodzi-
cielskich u mieszaficobw oddalonych i ich form pochodnych takze w czasie podzia-
fu mejotycznego, a co za tym idzie, badaé czgsto$¢ koniugacji miedzy chromoso-
mami homologicznymi i homeologicznymi. KING i in. [1999] przeprowadzili analizy
mejozy u triploidalnego mieszanca L. perenne (2n = 4x = 28) X E pratensis
(2n = 2x = 14). GISH umozliwita identyfikacj¢ chromosoméw L. perenne i F
pratensis w réznych konfiguracjach chromosomowych w analizowanych komor-
kach macierzystych pylku. Cao i in. [2000] uzyli GISH do badania koniugacji chro-
mosomow u triploidalnego mieszafica L. perenne (2n = 2x = 14) X FE mairei
(2n = 4x = 28) o formule genomowej LIM,M,M,M,. Uzyskane wymkl pokaza&y
ze koniugowaé moga migdzy soba nie tylko chromosomy z genoméw M, 1 M,,
lecz takze chromosomy L. perenne 7 chromosomami obu genomo’w E mairei

Podsumowujac niniejszy przeglqd prac mozna stwierdzié, iz genomowa hy-
brydyzacja in site jest szybka i precyzyjng metods, niezwykle przydatng w wielu
badaniach cytogenetycznych i programach hodowlanych. Zakres zastosowania
GISH u traw kompleksu Lolium-Festuca jest jednak ograniczony do analiz mie-
szancéw miedzyrodzajowych, nie mozna natomiast przy jej uzyciu identyfikowaé
genoméw gatunkdéw blisko spokrewnionych, np. mieszancéw migdzygatunkowych
L. multiflorum X L. perenne.
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Stowa kluczowe:  cytogcnetyka molekularna, genomowa hybrydyzacja in situ,
GISH, FISH, kompleks Lolium-Festuca, mieszafice mi¢dzyro-
dzajowe

Streszczenie

Genomowa hybrydyzacja in situ (GISH) jest technika z pogranicza cytoge-
netyki i biologii molekularnej. Pozwala ona na identyfikacjg genoméw ancestral-
nych u gatunkéw poliploidalnych, zestawéw chromosoméw form rodzicielskich u
mieszancdw migdzyrodzajowych, jak réwniez pojedynczych chromosoméw lub ich
fragmentéw w obcym genomie. Niniejszy artykul stanowi przeglad prac dotycza-
cych zastosowania GISH w badaniach genetycznych mieszancéw oddalonych traw
kompleksu Lolium-Festuca.

APPLICATION OF GENOMIC in sitt HYBRIDIZATION
IN GENETIC STUDIES OF WIDE HYBRIDS WITHIN
THE Lolium-Festuca COMPLEX

Agnieszka LesSniewska-Bocianowska, Arkadiusz Kosmala, Maria Skibiriska,
Zbigniew Zwierzykowski
Institute of Plant Genetics, Polish Academy of Sciences, Poznah
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Summary

Genomic in situ hybridization (GISH) combines cytogenetic and molecular
techniques. GISH is used to identify ancestral genomes in polyploid species, pa-
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rental chromosomes in intergeneric hybrids and single chromosomes and their
fragments in foreign genome. The article presents a review of publications con-
cerning the application of GISH in genetic studies of wide hybrids within the
Lolium-Festuca complex.
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