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ABSTRACT — Molecular mapping of Fusarium resistance in Frontana mapping populations

Fusarium head blight (FHB) is a devastating disease of wheat (7riticum aestivum L.). This study investigates
the Austrian Frontana/Remus DH population from IFA, Tulln (n=210) and the Mini Mané6/Frontana DH
population from CRC, Szeged (n=169) to map and validate the Fusarium resistance QTL as well as QTL
which are linked to plant height or heading date. Artificial inoculations were made by independent isolates of
F. graminearum and F. culmorum. The Frontana/Remus population had wide differences in flowering time
and the parents were unlike in awnless. To decrease the heterogeneity, a more uniform population of Mini
Mané/Frontana was bred. While in the Frontana/Remus population a dense linkage map was available for
QTL mapping, the Mini Mané/Frontana population was genotyped with selected markers for suspected QTL
regions at 3A, 3B, SA, 6B, 7A chromosomes. In the Frontana/Remus population, QTL were identified on the
chromosomes 2B, 2D, 3A, 3D, 4A, 4B, 5A, 6B, 7B for Fusarium resistance, while in the Mini
Man6/Frontana population chromosome SA, 6B showed significant association with the FHB and FDK
(Fusarium damaged kernel) data. Among the QTL found in IFA Tulln (2B, 3A, 4B, 5A, and 6B), the QTL on
5A and 6B could be confirmed in Hungary in both populations. In the Frontana/Remus population QTL on
1A, 2D, 7B chromosomes were identical for heading date. In the Mini Mand/Frontana population QTL,
linked to plant height were mapped on 3B, 5A and 6B chromosomes. The number of analyzed epidemic
situations (15) is unique in the Fusarium literature, and led to a more accurate QTL validation.

Keywords: Triticum aestivum, Fusarium graminearum, F. culmorum, QTL, Fusarium Head Blight,
Fusarium damaged kernels, resistance

BEVEZETES

A fuzariumos kaldszvész - (Fusarium head blight, FHB) vilagszerte a buza (Triticum
aestivum L.) egyik legveszélyesebb betegsége. A Fusarium fajok termelik az ismert
mikotoxinoknak mintegy egyharmadat (DEAK, 2006), igy veszélyességik a termés-
veszteség okozasan kiviil a toxinok emberi és allati szervezetre gyakorolt hatdsaban rejlik.
A fuzarium elleni védekezés legkémyezetkimélébb modszere a helyes fajtavélasztas. A
nemesitok lelkiismeretes munkdja ellenére azonban a kérokozé szaporodasahoz kedvezo
idojaras és agrotechnika esetén elfogadhatatlanul nagymértékii fertézottségek alakulnak ki.
A fuzarium rezisztenciara térténd nemesitést neheziti, hogy a fogékonysag mértékének
korlatozasdban akar morfologiai, vagy fejlodésbiologiai tulajdonsagok is szerepet
kaphatnak, mint a tarkalaszisag, a nem tal alacsony névénymagassag, jO szarszilardsag,
egyontetli gyors virdgzas stb. (BEKESI (A), 2010). Megfeleld rezisztenciaforrasok ugyan
vannak, azonban ezek szdmos mds vonatkozasban gyengék, ezért nagyon nehéz a
sziikséges tulajdonsiagokat egy novényben kombinadlni (MESTERHAZY AKOS, szobeli
kozlés).

A genetikai markerek alkalmazasa a rezisztenciara torténd nemesitést megkdnnyitheti és
meggyorsithatja. Ehhez azonban olyan markerek azonositasara van sziikség, melyek
kapcsoltak azzal a tulajdonsaggal, amire szelektalni kivanunk. BUERSTMAYR ES MTSAI
(2009) dsszefoglaldja szerint buzaban a 7D kromoszomat kivéve 22 olyan régiét irtak mar
le, melyek fuzarium rezisztencia kialakitasival voltak kapcsoltak kiilénb6zé térképezd
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populaciok vizsgalata soran. Ezek az ugynevezett mennyiségi tulajdonsagért felelos régiok,
azaz QTL-ek (quantitative trait loci). Az eddig leirt legfontosabb, t&bb fiiggetlen térképez6
populacioban validalt fuzarium rezisztencia QTL-t a 2D, 3BS, 3BSc, 4B, 5AS és 6B
kromoszémakon azonositottak (LIU ES MTSAI 2007; MCCARTNEY ES MTSAI 2004; YU ES
MTSAI 2006).

A legpontosabban térképezett QTL-ek a 3B kromoszéman a Fhbl és a 6B kromoszéman a
Fhb2 régiok, melyeket leggyakrabban azsiai eredetli rezisztenciaforrasokban vizsgaltak,
mint példaul a kinai Sumai 3 (WALDRON ES MTSAI 1999; ANDERSON ES MTSAI 2001;
BUERSTMAYR ES MTSAI 2002, 2003; SOMERS ES MTSAI 2003; LEMMENS ES MTSAI 2005;
CUTHBERT ES MTSAI 2006). A markerekre alapozott szelekciora (MAS: marker-assisted
selection) mar évek oOta torténnek probalkozasok a fuzarium rezisztenciakutatasban,
melyek soran tobbnyire az elobb emlitett két kromoszémarégié jelenlétének hataséra
koncentralnak, de torténtek vizsgalatok az SA kromoszéman taldlhaté QTL fuzéirium
reziszteciara gyakorolt hatasaval kapcsolatosan is (GUPTA ES MTSAI 2010; SALAMEH ES
MTSAI 2010; VON DER OHE ES MTSAI 2010). Ezek a kisérletek is alatamasztottak, hogy a
rezisztenciaforrasok korének bovitésére van sziikség ahhoz, hogy a genetikai diverzitast
szélesitsik, és hogy a ndvényanyagok FHB rezisztencia szintjét ndvelni tudjuk
(RUCKENBAUER ES MTSAI 2001; GERVAIS ES MTSAI 2003).

Az egyik ilyen rezisztenciaforras a brazil, kozepes rezisztencidval rendelkezé Frontana,
mely a Fronteira/Mentana keresztezésbol szarmazik (SCHROEDER ES CHRISTENSEN 1963;
VAN GINKEL 1996). A Frontana fuzérium rezisztencidjanak genetikai hatterét mar t6bb
kutatdcsoport is vizsgélta. SINGH ES MTSAI (1995) megallapitasa szerint minimum harom f6
gén additiv kolcsdnhatasa eredményezheti a fent emlitett rezisztenciat. STEINER ES MTSAI
(2004) a Frontana/Remus populacidban térképeztek a 3A, 5A, 2B, 4B, 6B kromoszoémakra
Frontana eredetii, és a 1B, 2A, 3B kromoszémékra Remus eredetii — Gn. I. Tipusa -
fuzdrium rezisztencia QTL-eket. MARDI ES MTSAI (2006) a Frontana/Falat populécié
térképezése soran megerdsitették a Frontana 3AL kromoszomajan elhelyezked6 fuzarium
rezisztencia QTL jelenlétét és két tovabbit azonositottak a 1BL és 7AS kromoszémakon.
SIRINVASACHARY ES MTSAI (2008) az 1B, 2B, 3A, 6A, 6B 7A és 7D kromoszémékon
kalaszfuzarium rezisztenciaval kapcsolt Frontana eredetli QTL-eket azonositottak, mig a
2B, 4A és 5B kromoszomakon novénymagassagért, valamint szalkassagra a 2B
kromoszoman felelés QTL-eket irtak le. Tehét az azonositott QTL-ek a kiilonb6z6 vizsgalt
populdcidkban eltértek.

A térképezett mennyiségi tulajdonsagokért felelds kromoszomaszakaszok jelenlétét tobb
eltéré kdrnyezetben sziikséges vizsgdlni (DRAEGER ES MTSAI 2007), kiilénds tekintettel a
kis és kozepes hatékonysagi QTL-ekre, melyek kimutathatéosaga nagymértékben fligg a
kdrnyezeti hatasokt6l (SZABO-HEVER ES MTSAI 2008).

Kisérletiink soran célunk volt a ndvénymagassag és a kalaszolas idépontjaval kapcsolt
kromoszOmaszakaszok azonositasa €s azok kapcsolatianak vizsgdlata a fuzarium
rezisztencidval. Ezen til a Frontana Fusarium rezisztencidért felelés kromoszoma-
szakaszait két DH populacidban, tobb (6sszesen 15) epidémiai kdrnyezetben hitelesitettiik.
Olyan molekularis markereket kerestiink, melyek elkiilonithetok a fert6zottséget
befolyéasolé tulajdonsagokért felelos kromoszémaszakaszoktol és alkalmasak a validalt
QTL-ek jelenlétének jelzésére, igy alkalmazhatéak lesznek a markerekre alapozott
szelekcid folyaman.
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ANYAG ES MODSZER

Novény anyagok

A vizsgalt két populaciot a Frontana Remusszal, valamint a Mini Mané Frontanaval
torténd keresztezésébol allitottdk el6. A Frontana (Fronteira/Mentana) egy tavaszi,
Fusarium ellenallo, brazil buzafajta. Az Ausztridbdl (IFA-Tulln) eredé Frontana/Remus
populacié létrehozasakor a fogékony partner a Németorszagbol szarmazé Remus volt. Ezt
a ndvényanyagot vizsgalta STEINER ES MTSAI (2004), melynek soran tobb QTL-t
azonositottak. Kisérleteink soran ugyanezt a névényanyagot vizsgaltuk (210 vonal), 2002-
t61 2006-ig. A DH vonalak k6zott azonban kiilénbz6 - fuzarium fertézottséget befolyasolo
- fenotipusos kiilonbségek voltak, igy virdgzasi idépontot és szalkassagot illetben is
eltérések voltak. Szegeden a Gabonakutaté Kft.-ben egy olyan térképezé populaciot
kivantunk el6éllitani, amely homogénebb az elobb emlitett fenotipusos tulajdonsagok
tekintetében. Mindezt a Mini Mané/Frontana populacidban kivantuk elémni, melyben a
fogékony sziilé, egy korabbi nemesitési vonal, a GK Mini Mané volt. Ennek az anyagnak
szant6foldi vizsgalatat, valamint a genotipizalasat 2008-ban és 2009-ben végeztiik.
Szant6foldi kisérlet leirdsa

A novényanyagokat Osszel (oktober kozepe) vetettilk. A parcelldk 1,5 m hosszi, és az
alkalmazott izolatumok szdmaval megegyez6 szami sorbol alltak. Minden izolatumot 2
ismétlésben alkalmaztunk, az ismétlések megkozelitoleg 20 kaldszt tartalmazo
kalaszcsokrok voltak.

Inokulaciés médszer

Kisérletiinkben az izlolatumok agresszivitasanak in vitro vizsgalatat és a teljes viragzasban
tortén6 mesterséges inokulaciot MESTERHAZY (1985, 1987, 1995) moddszere alapjan
végeztiikk. A ndvényanyagokat évjarattol fliggden 2-6 F. graminearum, illetve F. culmorum
izolatummal inokuldltuk. Az inokuldciét kovetéen a fert6zott kalaszcsokrokat polietilén
zacskoval fedtiik le 48 ordra. A zacskok eltavolitasat kovetden a csokrokat az azonositast
eldsegitd cimkével egyiitt a szabad asszimilaci6 érdekében lazara kotottiik.
Tiinetfelvételezés

A mesterséges inokulaciot kovetd 10. napon kezddédtek a kalaszfert6zottség felvételezései
¢s folytatodtak azt kovetden minden 4. napon egészen a kaldszok sargulasiig. A
fertozottségi értékeket az Osszes kalaszka szdzalékaban becsiiltik. A csokrok aratasat
kdvetden a mintakat csépeltitk és kis légsebesség mellett tisztitottuk gy, hogy a téppedt,
zsugorodott fuzariumos szemeket ne veszitsiink. Ezt kdvetden szintén egy 0-t6l 100-ig
terjedd skala szerint allapitottuk meg a fuzariumos szemek aranyat (FDK értékek).

Egyéb fenotipusos tulajdonsiagok

Minden kisérletben felvételezésre keriilt a novénymagassag, dolés, a kalaszolasi és
viragzasi idopont, valamint egyéb betegségek, mint lisztharmat, szarrozsda, levélrozsda
jelenlétét is feljegyeztiik.

Molekularis markerek

A Frontana/Remus populaciéban 583 marker (135 mikroszatellit, 416 AFLP és 32 RFLP
marker) adatat bocséjtotta rendelkezésiinkre a mar emlitett osztrak kutatocsoport. Ugyanezt
az adatbazist hasznaltdk ok is térképezésiik soran: STEINER ES MTSAI (2004). Ezen a
populacion a Gabonakutatd Kft.-ben 45, mig a Mini Mané populdcién 40 SSR markert
alkalmaztunk, melyeket irodalmi adatok szerint valasztottunk (RODER 1998; STEINER ES
MTSAI 2004; SOMERS ES MTSAI 2004; MARDI ES MTSAl 2006). A Mini Mano/Frontana
populdciéban mar azon markereket hasznéltuk, melyek a Frontana/Remus populaciéban
eros kapcsoltsagot mutattak a fuzarium rezisztenciaval. Az SSR markereknél hasznalt PCR
reakciot kisebb valtoztatasokkal PURNHAUSER ES MTSAI (2011) szerint allitottuk dssze.
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Statisztikai analizis

A statisztikai analizist SPSS 15.0 szoftver segitségével végeztiik a ,,Descriptive statistics”,
,,Compare means” és a ,,General Linear Model” funkciokat hasznalva. Az adatokat ugy
értékeltiik ki, hogy minden izolatumot egy-egy epidémiai szituaciénak, vagy kisérletnek
vettiink. A normalis eloszlas feltételeinek a Frontana/Remus populacié esetében 14-bdl 8,
mig a Mini Mané/Frontana populéciéban pedig 12-bdl 7 epidémiai szitudcié eredménye
felelt meg, igy a tovabbi analiziseket ezekkel az adatsorokkal végeztik el. Az
orokolhetdséget NYQUIST (1991) szerint szamoltuk: A kisérletek kozott = 1-(MSgxe/MSg).
(MSgxe: kdzepes négyzetes eltérés genotipus x kisérlet; MSq: kozepes négyzetes eltérés
genotipus).

QTL analizis

A kapcsoltsag csoportok meghatarozasahoz a JoinMap® 3.0 (VAN OOUEN ES VOORRIPS
2001), térképezéshez pedig a MapQTL® 5 (VAN OOLIEN 2004) szoftvereket hasznaltuk. A
térképezést minden epidémiai szituacié adataval (FHB és FDK) elvégeztiik kiilon-kiilon, és
azok datlagaval is. Tovdbbd az egyéb fuziriumot befolyisolé tulajdonsédgokkal valéd
kapcsoltsagot is vizsgaltuk, mint d6lés, ndvénymagassag és kalaszolasi idépont.

EREDMENYEK
Fenotipusos adatok

Az analizisekbe kizarolag azon epidémiai szituaciok adatait vontuk be, melyek megfeleltek
a normalis eloszlas kovetelményeinek és a sziillok a rezisztenciaszintjiiknek megfeleld
helyen alltak a populécié vonalaihoz mérten. A ndvénymagassagot illetben a Mini
Manoé/Frontana populécié sz€lso értékei nagyobb eltérést mutattak, mint a Frontana/Remus
populdciéban, mig a viragzasi idopontot illetden az osztrak ndvényanyagban tapasztalt 8
napos virdgzasi eltérést a Gabonakutaté Kft.-ben kifejlesztett anyagban 4 napra sikeriilt
csOkkenteniink, és ez a kiilonbség jelen volt a kalaszolasi idépontot illetden is, ami 19-r6l
14-napra csokkent. A kiilénbozd fert6ézési iddponti ndvénycsoportok fertdzottségi értékeit
az 1. tablazatban mutatjuk be, melybdl lathatd, hogy a késébb fertdzott — tehat késobb
viragzott - csoportok FHB értéke az esetek tobbségében magasabb, mig az FDK
(szemfert6zottségi) értékek esetében ez kevésbé jellemzo, stabilabb adatokat mutatnak.

Az FHB ¢és FDK értékekkel végzett varianciaanalizis eredménye (2. tabldazat) azt mutatja,
hogy a genotipus hatds szignifikinsan kiilonb6zik a genotipus x epidémiai szituacié
koélcsonhatastol, ami arra utal, hogy alapvetden a rangsor hasonlo a két adatsorban. Az
orokolhetdségi vizsgalatok azt mutatjdk, hogy a kisérletben a genotipusok reakcidja
hasonlé volt a fuzarium fertézésre a kiilonbdz0 epidémiai szitudciok soran, mivel a
Frontana/Remus populacié FHB adataival ez az érték 0,75, FDK értékekkel 0,80 volt, mig
a Mini Mané/Frontana populacié FHB adatai kozott 0,89, FDK értékei kozott pedig 0,82
volt az 6rokolhetdségi érték.
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1. tablazat: A kalaszfertozottségi és szemfertozottségi adatok alakuldsa a Frontana/Remus
(A) és a Mini Mand/Frontana populaciéban (B), valamint a csoportok kézotti kiilonbségek
szignifikanciaja (* = szignifikans 0,05 szinten; ** = szignifikans 0,01 szinten). Adatok az

izolatumok atlagaban.
A fertézési B fertozési

év idopont FHB FDK év id6épont FHB FDK
2002 1 58,2 65,9 2008 1 40,4 71,1
2 30,8 46,9 2 53,9 82,7
3 383 39,8 atl. 47,2 76,9
4 62,8 54,2 sig. 0,000%* 0,000**
atl, 47,5 51,7 2009 1 20,8 35,0
sig. 0,000** 0,000** 2 26,2 57,0
2004 | 17,6 65,5 atl. 23,5 46,0
2 19,5 66,2 sig. 0,002** 0,000**

3 20,5 59,5

4 42,0 68,5

5 50,6 45,5

al. 300 61,0

sig. 0,000%* 0,003**

2005 1 184 452
2 381 515

al. 283 484
sig._0,000** 0,092

2006 1 237 428
2 307 359

al. 272 394

sig. 0,000**  0,014*

2. tablazat: A Frontana/Remus (A) és a Mini Mano/Frontana populacié (B) FHB és FDK
adatainak varianciaanlizise (kisérlet = epidémiai szitudcio)

A FHB FDK

df MS F-value P df MS F-value P
Kisérlet 7 52857,22 1877,39 <0,0001 7 67841,47 548,82 <0,0001
Genotipus 209 1484,17 52,71 <0,0001 209 3373,24 27,29 <0,0001
Genotipus
x Kisérlet 1388 365,38 12,98 <0,0001 1388 678,75 5,49 <0,0001
Hiba 1605 28,15 1605 123,61
B FHB FDK

df MS F-value P df MS F-value P
Kisérlet 6 65887,50 2778,00 <0,0001 6 107347,06 1666,22 <0,0001
Genotipus 167 151998 64,09 <0,0001 167 3031,11 47,05 <0,0001
Genotipus

x Kisérlet 999 173,25 7,30 <0,0001 999 542,93 8,43 <0,0001
Hiba 1173 23,72 1173 64,43
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A kalasz, ill. szemfertozottség, a novények dolése, ndvénymagassag és kalaszolasi idopont
kozotti korrelaciokat a 3. tablazatban tintettiik fel. Ebbdl kideriil, hogy a Frontana/Remus
populaciéban az FHB adatok csak az FDK értékekkel, valamint a kaldszolasi id6ponttal
mutattak Osszefliggést, valamint az FDK adatsor mindharom fert6zottséget befolyasolo
fenotipusos tulajdonsdggal mutatott szignifikans korrelaciot. Mig az osztrak
ndvényanyagban a novények dolése, novénymagassiag és kaldszolasi idopont kozott
Osszefiiggés volt kimutathatd, addig a homogénebb Mini Mané/Frontana populaciéban
csak az FDK adatokkal mutatott gyenge korrelaciét a kaldszolasi idépont. Ebben a
ndvényanyagban azonban nem csak FDK értékeket, hanem az FHB adatokat is negativan
befolyasolta a nagyobb délés és ndvénymagassag.

3. tablazat: A Frontana/Remus (A) €s a Mini Mané/Frontana populacidban (B) tapasztalt
névények délése (%), novénymagassag (cm), és kalaszoldsi idépont (nap) valamint az
FHB és FDK adatainak korrelacidanalizise (** = szignifikdns 0,01 szinten)

A FHB FDK Ddlés Novénymagassag
FDK 0,51+
Dolés 0,03 -0,19*%*
Novénymagassag 0,09 -0,32**  (,53**

Kalaszolasi idépont  0,36**  -0,30%*  0,18%*  (34**

B FHB FDK Délés Novénymagassag
FDK 0,68**
Délés -0,36%*  -03]**

Névénymagassdg ~ -0,52%*  -0,51**  0,68**
Kalaszolési idépont 0,09 025** -0,13  -0,05

Genotipusos adatok

A Frontana/Remus populdcioban az 583 marker adatat 44 kapcsoltsdgi csoportba
térképeztilk be, mely Osszesen 1643 cM genetikai tavolsagot foglalt magaban. A Mini
Mano/Frontana populaciéban a 40 marker adatat 146 cM-t atfogd 5 kapcsoltségi csoportba
térképeztiik a 3A, 3B, 5A, 6B és 7A kromoszémakra.

Tulajdonsagok térképezése

A QTL analizist a kiilonb6z6 epidémiai szituaciok adataival kiilon-kiilon és azok atlagéval
is kiszamoltuk mindkét populacio esetében. A két vizsgalati modszerrel kapott eredmények
azonban nem tértek el szignifikdnsan egymastél. Az atlagokkal kapott térképezési
eredményeket a 4. tablazatban tiintettiik fel a LOD (logarithm of odds) és VE (explained
phenotypic variance: a fenotipusos variancia hany szdzalékat magyarazza az adott QTL).

Mennyiségi tulajdonsdgokért felelés kromoszémaszakaszok a Frontana/Remus
populdciéban

A legnagyobb hatasi QTL-t a 7B kromoszomara térképeztik (Xs/2m25 2), mely
kromoszémaszakaszon a kapcsoltsag erdsségét jelz6 LOD érték FHB adatokkal 4,05, FDK
adatokkal 3,88 volt. Ezen a kivill a 2B és 3A kromoszémédkon azonositottunk olyan
szakaszokat melyek mindkét fuzirium fertézottségi adatsorral mutattak kapcsoltsagot.
Térképeztiink azonban olyan QTL-eket is, melyek vagy csak a kalaszfertézottséggel (2D,
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4A, 4B, 6B kromoszoman), vagy a szemfertdzottséggel (2B, 3D, 5A és egy nem
azonosithaté kromoszoman) szembeni rezisztencia kialakitasaért tlintek felelosnek. Ezen
QTL-ek koziil a 7B kromoszoman azonositott volt atfedésben a kaldszolasi idéponttal
kapcsolt kromoszémaszakasszal. Kaldszolasi id6pontra markerek a 1A és 2D
kromoszomékon jeleztek. A kaldszoldsi idoponton kiviil egyéb vizsgalt fenotipusos
tulajdonsaggal kapcsolt kromoszémaszakaszt nem azonositottunk a névényanyagban.

4. tablazat: Az FHB, FDK, kalaszolasi idépont (HD) és ndvénymagassag (PH) adatokkal
térképezett QTL-ek markereinek lokalizacioja LOD (logarithm of odds) és VE (explained
phenotypic variance) értékekkel a Frontana/Remus (A) és a Mini Mané/Frontana
populacioban (szignifikans értékek — LOD>2,0 - vastagon szedve)

Kromo- FHB FDK HD

A Marker; térkép intervallum széma LOD VE LOD VE LOD VE
Xs13mi8 5-Xsi2mi8 8 2B 2,89 9,0 3,10 93 0,11 0,3
Xgwm526 2B 1.55 4,6 25 15 0,47 14
Xgwm261 2D 2,19 7,0 0,12 0,7 0,81 24
Xgwm720-Xgwm779 3A 2,30 7,2 257 18 0,40 1,1
Xgwm341 3D 1,17 3,5 293 88 0,02 0,
Xwg232 4A 2,76 9,7 0,41 2,0 099 44
Xgwm375-Xs13mli8 9 4B 333 8,9 1,67 4,6 0,36 1,0
Xgwm293-Xs24ml19 5 5A L72 5,0 293 84 0,16 04
XsI3mil4_10-Xgwm219 6B 226 6,6 0,05 0,1 0,05 02
Xs12m25 2 7B 4,05 11,0 388 104 022 06
XsI2ml5 4 ND 0,55 1,6 233 6,6 025 07
Xs13ml4_S5a-Xwg983 1A 0,27 0,9 0,00 00 3,12 10,1
Xs25ml19 _16-Xgwm608 2D 1,39 44 0,18 0,6 2,57 8,7
Xgwm46 7B 0,79 2,6 023 08 287 95

Kromo- FHB FDK PH

B Marker; térkép intervallum széma LOD VE LOD VE LOD VE
Xgwm293 5A 3,87 13,5 3,42 13,1 3,84 11,4
Xegwm88-Xgwm644 6B 7,30 214 4,58 16,0 192 54
Xwme754 3B 1,73 5.7 1,61 5,2 208 64

Mennyiségi tulajdonsigokért felelés kromoszémaszakaszok a MiniMané/Frontana
populdciéban

A legnagyobb hatast fuzarium rezisztencia QTL-t a 6B kromoszomara térképeztiik
(Xgwmd88-Xgwm644), ahol az FHB adatokkal 7,30, mig az FDK adatokkal 4,58 LOD
értéket kaptunk. A masik FHB és FDK adatokkal kapcsolt QTL-t az SA kromoszéman
azonositottuk, mely atfedésben volt azzal a szakasszal, ami a ndvénymagassag
meghatdrozasaért tlint felelosnek. Novénymagassaggal volt még kapcsolt a 3B
kromoszoman térképezett QTL is. A ndvénymagassagon kiviill egyéb fenotipusos
tulajdonsaggal kapcsolt kromoszémaszakaszt nem azonositottunk a ndvényanyagban.
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KOVETKEZTETESEK

Dolgozatunk eredményeibdl metodikai é€s rezisztencianemesitési szempontbol is fontos
kovetkeztetések vonhatok le. Modszertani aspektusbél bebizonyitottuk azt, hogy a
fuzarium rezisztencia QTL-ek szokasosnal (2-3 jarvanyhelyzet) szélesebb korti vizsgalata
tobb populécidban és tobb kérnyezetben, epidémiai szituacioban sziikségszert ahhoz, hogy
biztosabb kovetkeztetéseket tudjunk levonni. Mindez fokozottan érvényes a kis és kdzepes
hatasti QTL-ek esetén, amelyek kornyezeti befolyasolhatosédga sokkal nagyobb. A QTL-ek
validaldsénak fontossdgat természetesen mar mas kutatécsoportok is leirtdk korabban. Mi
munkank sordn a Frontana fuzarium rezisztencidjanak genetikai hatterét két populacion
beliil, 15 epidémiai szituacioban hitelesitettiik, figyelembe véve az egyéb fenotipusos
tulajdonsagok hatasat.

A Frontana/Remus populaciéban kapott eredményeinket Osszevetetve azzal, melyet
STEINER ES MTSAI (2004) kaptak ugyanerrél a névényanyagrol eltérd szantofoldi kisérleti
modszert alkalmazva, eltéré okoldgiai koériilmények kozott, arra jutottunk, hogy a két
eredménysor meglehetosen jO egyezést mutat. A 2B (Xs/3mi8_5-Xs12ml8_8), 3A, 4B,
5A, 6B kromoszomakon azonositott I. tipusu rezisztencia QTL-ek, és a 2B kromoszéma
Xgwm526 markerénél azonositott II. tipusu rezisztencia QTL volt azonos a két adatsorban,
azaz validdlhat6 a két okologiai koriilményben. Az altaluk térképezett QTL-ek koziil az
1B, 2A, 3B kromoszomakon lévé Remus eredetliek nem voltak igazolhatéak a mi
szant6foldi adatainkkal, ami arra enged kovetkeztetni, hogy kiilonb6z6 kornyezetben a
fogékony sziil6tdl szarmazo rezisztencia QTL-ek ebben az esetben instabilak voltak.

A szegedi kisérletben vizsgaltuk a szemfertdzottséget is, melynek eredményeként
azonositottunk olyan QTL-eket melyek csak FDK-val, vagy FDK-val és FHB-vel is
kapcsoltak voltak, ami azért is fontos, mert kordbban a fuzariumrél sz616 irodalomban nem
ismertettek Frontana eredetli FDK rezisztenciaért felelés QTL-eket.

Fuzarium rezisztencia QTL-eket a 2B kromoszoman SCHMOLKE ES MTSAI (2005) és
SRINIVASACHARY ES MTSAI (2008) is azonositottak. Ez utobbi dolgozatban az altalunk
XsI3ml8 5 és Xs12ml8 8 markerekkel hatarolt régiot ndvénymagassaggal kapcsoltnak is
leirtak.

A kalaszfuzarium rezisztenciaval kapcsolt QTL a 2D kromoszéman a Xgwm26/ marker
régidjaban nem volt azonosithatdé korabban STEINER ES MTSAI (2004) fenotipusos
adataival. HANDA ES MTSAI (2008) azonban megerdsitette ennek a régionak a kapcsoltsagat
fuzarium rezisztencidval, s6t ndvénymagassaggal is.

STEINER ES MTSAI (2004) a 2D kromoszoman viragzasi idoponttal kapcsoltan irtak le QTL-
t. Ez a régi6 egybe esik azzal, amit mi a kalaszolasi idéponttal kapcsoltnak azonositottunk
és amelyet YANG ES MTSAI (2005), valamint MARDI ES MTSAl (2005) Fusarium
rezisztenciat koédold szakasznak irt le. Ez utobbi Osszefiiggés hatterében azonban
valosziniileg nem valddi rezisztencia QTL-ek, hanem eltéré szantofoldi tesztelési metodika
all.

A 3A kromoszéma Xgwm720-Xgwm779 markerek régidja nem csak a mi (és az osztrak)
validalasi eredményink szerint kapcsolt a Fusarium rezisztenciaval, hanem BREZONSKY ES
MTSAI (2007) és MARDI ES MTSAI (2006) is kzolte, mint Frontana eredetii QTL, ami nem
volt kapcsolatban egyéb fenotipusos tulajdonsaggal.

A 4B kromoszoma Xgwm375 és Xsl3ml8 9 markerek kozotti FHB rezisztenciaval
kapcsolt régidja szintén azonos volt a STEINER ES MTSAI (2004) éltal kozolttel, habar 6k
novénymagassaggal is Osszefliggonek talaltak.

A két gyakran publikalt FHB rezisztencia QTL hatasat is detektaltuk a Frontana/Remus
populécioban. Az 5A kromoszéma Xgwm293-Xs24ml9 5 markerek kozotti régidjat,
valamint a 6B kromoszoma Xs/3ml4_10-Xgwm219 markerek kozotti régidjat tobbek
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kozott STEINER ES MTSAI (2004) is leirtak korabban. Az altalunk térképezett legnagyobb
hatasu 7B (Xs12m25 2-Xgwm46) kromoszoman elhelyezkedd FHB és FDK rezisztencia
QTL-t azonban nem irtdk le az elobb emlitett dolgozatban. SCHMOLKE ES MTSAI (2005)
azonban a mi adatainkkal egybehangz6 eredményeket kapott, tehat nem csak FHB
ellenallosaggal, hanem névénymagassaggal is kapcsolnak vélte ezt a régiot.

A harom kalaszolasi idoponttal kapcsolt QTL koziil csak az utébb emlitett 7B
kromoszoman talalhaté volt atfedésben azzal, melyet FHB rezisztenciaval kapcsoltnak
talaltunk. Az 1A és 2D kromoszoman elhelyezkedd régiok nem mutattak ilyen jellegi
Osszefliggést annak ellenére, hogy a kiilonb6zd fertézési idopontokban kezelt névények
FHB és FDK értékei kozott szignifikans kiillonbséget mutattunk ki, és a kalaszolasi idépont
Osszefiiggést mutatott a korrelacidanalizis soran a fuzarium rezisztenciaval. Ez alapjan
elmondhatd, hogy a populacioban fellépd fenotipusos hatasok nem befolyasoltak
jelentésen a kisérlet eredményeit.

A Mini Mané6/Frontana populacioban mar azokra a kromoszémakra fokuszaltunk,
melyeken korabban Frontana eredetli FHB rezisztencia QTL-t irtak le. Ilyen volt a 3A, 3B,
SA, 6B és a 7A kromoszéma. Eredményink szerint stabil és erds kapcsoltsagot véltiink
felfedezni az SA (Xgwm293) és 6B (Xgwmd88-Xgwm644) kromoszoma egyes régioi €s a
fuzarium adatok kozott. Ez a kapcsoltsag jelen volt az FHB és FDK adatoknal is.

Annak ellenére, hogy viragzasi idépont tekintetében homogénebb populacidban vizsgaltuk
a Frontana eredetii fuzarium rezisztencia QTL-eket szignifikdns kiilonbséget véltiink
felfedezni a kiilonbdzd fertézési idoponti csoportok kozoétt. Mindez nem jelentkezett a
térképezés eredményében, mivel a rezisztencia QTL-ek nem mutattak atfedést azokkal a
szakaszokkal, melyek a kalaszolasi idéponttal lettek volna kapcsoltak.

Az elobbi megallapitds azonban nem igaz a ndvénymagassagot illetden, mellyel kapcsolt
régiét azonositottunk az 5A azon kromoszémaszakaszan, ahol FHB és FDK rezisztencia
QTL-t detektaltunk. Erre a megallapitasra jutott STEINER ES MTSAI (2004) és mi is a
Frontana/Remus populacié vizsgalata sordn. Eredményink megerdsitették GERVAIS ES
MTSAI (2003) megallapitasat is, miszerint az elobb emlitett szakaszon két fiiggetlen QTL
van: egy fuzarium rezisztenciaval és egy ndvénymagassaggal kapcsolt.

A Frontana eredeti 6B kromoszoma fuzarium rezisztenciat kodold szakaszanak
(irodalomban Fhb2-ként emlitett szakasz) hatdsat a Mini Mand6/Frontana populacidban is
sikeriilt megerésiteniink az utan, hogy mar Frontana/Remus populaciéban mi és az osztrak
kutatécsoport is azonositotta (STEINER ES MTSAI, 2004)

Tovabbi QTL-t azonositottunk névénymagassagra a 3B kromoszéma azon régiéjan, melyet
korabban fuzarium rezisztencidval kapcsolatban mar tobben leirtak, és Fhb! QTL-nek
nevezték el (WALDRON ES MTSAI 1999, CUTHBERT ES MTSAI 2006). Azonban az Fhbl, ill.
az itt 3B kromoszéman azonositott QTL azonossaga kétséges. Ezt tamasztja ala az is, hogy
az Fhbl terjedéssel szembeni nagyhatasi QTL (2. rezisztenciatipus), mig a Frontana QTL
1-es rezisztenciatipusi QTL-ekkel rendelkezik (Steiner et al. 2004),

A sajat eredményeink és STEINER ES MTSAI (2004) altal publikalt adatok alapjan a
Frontana/Remus populaciéban tobb kérnyezetben is hatasos volt a 3A kromoszéman 1évo
fuzarium rezisztencia QTL, melynek létezését a Mini Mand/Frontana populacioban nem
lehetett igazolni annak ellenére, hogy mar tobben leirtdk, mint Frontana eredeti QTL
(MARDI ES MTSAL, 2006; SRINIVASACHARY ES MTSAL, 2008).

Munkénk sordn arra a kovetkeztetésre jutottunk, hogy a Frontana/Remus populéciéban az
osztrak kutatocsoport (IFA-Tulln) és az altalunk (CRC-Szeged) alkalmazott szant6foldi
fuzérium rezisztenciatesztelési metodika megfelel6 a térképezési munkakhoz, mivel a két
csoport eredményei nagyrészt egybevagoak voltak.

Tovabba validaltunk két olyan Frontana eredetii fuzarium rezisztencia QTL-t, mely jelen
volt mindkét populacidban, az Gsszes kisérleti koriilmény soran. A 6B kromoszéman
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elhelyezked6é nagyhatasi FHB és FDK rezisztencia QTL-hez legkozelebbi marker az
Xgwm644, az SA kromoszoéméan lévéhoz pedig az Xgwm293 SSR marker volt.
Eredményeink szerint a bilzanemesités soran markerekkel tdmogatott szelekciora
alkalmazhat6 az elébb emlitett két marker. Mindazondltal a fuzarium ellenallésag
hatterében nem egy, vagy két gén vesz részt, hanem t6bb kis-, vagy kdzepes hatasu gén
kolcsonhatasaként alakul ki, melyek a morfoldgiai tulajdonsagokkal is kapcsoltak lehetnek.

Koszonetnyilvdnitds: Ez a munka az FP5S FUCOMYR, az FP7 MYCORED projectek és a
DEAK Zrt. tamogatasaval jott létre.
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