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1 A MUNKA ELOZMENYEIL KITUZOTT CELOK

A kenyérbuza (Triticum aestivum L.) népélelmezésben betoltott szerepébdl fakaddan
nemcsak a vildg szdmos részén, hanem hazankban is az egyik legfontosabb targya a
mezégazdasagi novények genetikai kutatdsanak. E novényfaj széles kornyezeti
elterjedéssel rendelkezik, amit a rendkiviili genetikai valtozatossaganak koszonhet. Az
adaptacios képesség tanulmanyozasdban az egyik leggyakrabban hasznalt mddszer a
kalaszolasi folyamat vizsgéalata. E folyamat meghatdrozasaban a vegetativ-generativ
¢letszakasz kozotti atmenethez sziikséges hidegkezelés, azaz a vernalizacios igényért
(VRN), a nappalhossz-érzékenységért (PPD), a koraisag szabalyozasaért (EPS) felelds,
illetve a novénymagassag csokkentésében kozremikodd (RHT) géncsoportok {6
szerepet jatszanak. Ezt a komplex folyamatot alapvetéen befolyasoljak a kornyezeti
faktorok, iigymint a nappalhossz éves periodikus valtakozasai, az alacsony és magas
hémérsékleti iddszakok, valamint a fény spektralis dsszetétele és intenzitdsa, amelyek
kozvetleniil befolyasoljak az egyedfejlédést. E komplex szabalyozasi folyamatnak a
fobb Osszetevdit mar feltartdk a blza és az arpa esetében, viszont a kornyezeti elemek
széles skalajahoz vald alkalmazkodasuk molekularis-genetikai folyamatai még nem
kell6képpen tisztazottak. Szant6foldi koriilmények kozott, a kiilonbozd évjaratok eltérd
kornyezeti hatdsrendszerei kovetkeztében az egyedfejlodési gének kiilonbozo
alléljainak fenotipusos hatasaiban jelentds wvariabilitds mutatkozik, sokszor
ellentmond6 eredményekhez vezetve. A  kOrnyezet modositd  hatisanak
kikiiszobolésére biztosit lehetéséget a molekularis markerekre alapozott elemzés. A
markerek segitségével genetikai térképek készithetok, és az adott tulajdonsagokhoz
kothetd QTL-ek (Quantitative Trait Locus: mennyiségi tulajdonsagokért felelds
lokusz) hatarozhatok meg. Az LD-alapt (Linkage Disequilibrium: kiegyensulyozatlan
kapcsoltsag) asszocidcios vizsgalat (GWAS: teljes genomra kiterjedd asszociacios
elemzés /Genome-Wide Association Study/) hatékony modszer arra, hogy
megallapithassuk egy nagyobb genotipus gylijteményben 1évé természetes genetikai
valtozatossag Osszefliggését a fenotipusos tulajdonsdgokkal. Kutatémunkéank célja a
buza kaldszolasi idejének fenomikai és molekularis genetikai modszerekkel torténd
részletes tanulmanyozasa egy széles genetikai bazisu fajtacsoporton beliil, amit a
kovetkezo feladatok kidolgozéasaval kivantunk megvaldsitani:

e A két legfontosabb, egyedfejlodést szabalyoz6 géncsalad (VRN1, vernalizacios

igény és PPD1, nappalhossz-érzékenység) lehetséges alléljainak szekvencia-



specifikus molekularis markerekkel torténé jellemzése egy 683 genotipust
tartalmazo buzafajta korben a célbdl, hogy meghatarozzuk a genotipusok
alléleloszlasat és ezek kalaszoldsra kifejtett hatdsat szant6foldi koriilmények
kozott. Majd ezekbdl a kisérletekbdl szarmazd informaciok alapjan kialakitunk
egy széles genetikai diverzitast képviseld asszociacios panelt az egyedfejlodés
¢és a termésképzés Osszefliggéseinek részletesebb elemezésére.

Az asszociacios panel genetikai diverzitdsanak jellemzése nagyhatékonysagu
marker technoldgiak felhasznélasaval. A diverzitas vizsgalatokat kiterjesztjiik a
panelre jellemzd populacié struktura megallapitdsara, valamint tobb,
egyedfejlodési, €és ndvényhabitust meghatarozd gén allél gyakorisdganak
elemzésére is.

Az asszociacios panel LD markertérképének Osszeallitasa a kiilonbozo
nagyhatékonysagu markerezd technoldgidkbol szédrmazd, valamint a
génspecifikus markerekbdl.

Az asszociacidos panel genotipusaira jellemzd egyedfejlddési mintdzatok,
terméskomponensek,  valamint e  két  tulajdonsdgcsoport  kozti
Osszefiiggésrendszer részletes vizsgalata tobb ¢évjaratban ¢és vetésidében
kivitelezett szantofoldi kisérletekben.

Az egyedfejlodési mintazatok €s a termdképesség genetikai komponenseinek
meghatdrozdsa az asszocidcidos panel LD markertérképére és a fenotipusos

adatmatrixokra alapozott teljes genomra kiterjedd asszociciods elemzésekkel.



2 ANYAG ES MODSZER

2.1 Novényanyag

A teljes novényanyag (683) az MTA-ATK Mezdgazdasagi Intézet Oszi buza
génbankjabol szarmazott, és nemesitési helyeik, illetve korabbi kisérletek virdgzasi
adatai alapjan keriiltek kivalasztasra. A vizsgalt genotipusok teriileti megoszlasa a
kovetkezd: 521 eurdpai, 62 azsiai, 6 afrikai, 90 amerikai és 4 ausztral. Ezek kozott
egyarant talalhato régi, a koztermesztésben egykor elterjedt fajtak és wjabb fajtak,
torzsek is, amelyeknek jelenleg is fontos szerepiik van a nemesitésben. A célunk az
volt, hogy egy heterogén genetikai allomanyt vonjunk be a kisérletekbe, amely
hordozhatja a vizsgalt gének fobb alléltipusait. Ezt kovetéen a PPD-D1 alléltipus
alapjan kivalasztottunk 94 nappalhossz-érzéketlen €s 94 nappalhossz-érzékeny allélt
hordoz6 genotipust oly mddon, hogy szdrmazési helyiik és kalaszolasuk alapjan
lefedjék a teljes ndvényanyag gyakorisagait. Ezt a 188 genotipust (MTA ATK &szi

buza GWA panel) részletes feno- és genotipizalasi kisérletekben vizsgaltuk tovabb.

2.2 Szanto6foldi kisérletek

A vizsgalt genotipusok szant6foldi fenologiai megfigyelése a kovetkezd években
torténtek Martonvasaron:

1. 2010/11 (vetés: oktober eleje) [683 biiza genotipus bevondsdval]

2. 2011/12 (vetés: oktober eleje) [683 biiza genotipus bevonasdval]

3. 2012/13 (normal 6szi vetés: oktober eleje; késdi Oszi vetés: november vége) [188
buza genotipus bevondsadval)]

4. 2013/14 (normal 6szi vetés: oktober eleje; késoi Oszi vetés: november kozepe) [188
buiza genotipus bevonasdval]

5. 2014/15 (normadl Oszi vetés: oktober eleje; késdi Oszi vetés: november eleje) [188
névényi anyag bevondasaval]

A GWA panel kisérleti elrendezése minden évben és vetésidoben azonos volt. 188
buza genotipust ismétlés nélkiil, mig két genotipust (‘Mv Toborzd’, ‘Mv Verbunkos’)
kontrollként a kisérleti teriileten egyenletesen elosztva, 7-7 ismétlésben vetettiink ki

0,4 x 2 méter alapteriiletii, 2 soros parcellakba, 20 cm-es sortavolsaggal.



2.3 Fenotipusos megfigyelések

Minden parcellabol 4-4 egészséges és kozel egyforma novényt valasztottunk ki,
amelyeken rendszeresen felvételeztik a genotipusok magassagat (hetente két
alkalommal) és harom egyedfejlodési fazist, amelyek a Zadoks-skalan a kovetkezok
voltak: Z31 (az els6é szarcsomd megjelenése a fohajtas alapi részénél), Z49 (a kalasz a
zaszloslevél hiivelyének felsé részében helyezkedik el) és Z59 (a kalasz teljes
mértékben kiemelkedett a levélhiivelybol). A Z31, Z49 és Z59-es fazisokat az adott év
januarjanak elsd napjatol az adott egyedfejlédési szakasz eléréséig sziikséges i1d6
napokban kifejezett értékei alapjan hatdroztuk meg, amelyeket a kivalasztott
genotipusok esetében (188) kiegészitettiink a novények vernalizacids igényeinek
atlagaval és a nappalhossz értékekkel korrigalt hoosszeg értékekkel (effektiv h6osszeg)
is. Az effektiv hoosszeg (SPTV = TT x FV x FP, ahol TT: a napi 0sszegytjtott
hémennyiség; FV: a vernalizaciés faktor; FP: a nappalhossz faktor) a vernalizacids
igény telitddése utan a napi atlag homérsékletek nappal hosszdval modositott
értékeinek Osszege, azaz a ndvényi szervezet altal egy adott fejlodési stadiumig
Osszegyljtott homennyiség. Az altalunk kifejlesztett objektiv fenotipizalasi modszer
segitségével a rendszeres ndvénymagassag mérési adatokra illesztett regresszios
egyenesek lehetdvé tették az intenziv szarndvekedés kezdetének (Z30) és végének
(ZSE), valamint az intenziv szarndvekedés intervallumanak (LSE) meghatarozasat is.
A fiziologiai érési fazis végén meértilk meg az utolsd szartag hosszat, az atlagos
ndvénymagassagot és a fOkaldsz hosszat is. A ndvényeket a teljes érési fazisig
felneveltiik és szamos terméskomponenst felvételeztiink, amelyek kozott szerepelt

szemszam, szemtdémeg ¢s ezerszemtomeg paraméterek is.

2.4 Buza genotipusok genetikai jellemzése

A genomelemzés sordn hasznaltunk egyrészt génspecifikus markereket, amelyek a
VRN1, VRN2, VRN3, PPD1 és EPS génekhez kapcsoltak. Masrészt kopiaszam
meghatarozast alkalmaztunk a VRN-AL és a PPD-B1 gének esetében. A kopiaszam
meghatarozasat az ugynevezett multiplex TaqgMan® assay modszerének segitségével
hajtottuk végre, az IDna Genetics Ltd. (Norwich Research Park, Norwich, Egyesiilt
Kiralysag) kozremiikodésével. Az elemzésekhez a TaCO2 gént hasznaltak
referenciagénként. A kivalasztott 188 buza genotipus DNS-mintait nagy
felbontoképességii SNP-ket detektalo modszerekkel is jellemeztiik; a DArT és a 15K
Infinium elemzéseket a Diversity Arrays Technology (Triticarte- Pty Ltd. CSIRO,
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Yarralumla, Ausztralia), illetve a TraitGenetics GmbH (Gatersleben, Németorszag)
végezték el, mig a KASP marker-rendszerrel végzett genomanalizist a John Innes
Centre-ben (Norwich Research Park, Norwich, Egyesiilt Kiralysag) hajtottuk végre, a
modszert kifejlesztd cég altal megadott szempontok szerint. Egyrészt jellemeztiik a 188
blza genotipust azokon a kromoszoma régiokon, amelyeken a DArT
markerrendszerrel nem, vagy csak részben sikeriilt polimorfizmust kimutatni. Ennek
keretében 103 markert vontunk be a vizsgalatba. Masrészt, 14 génhez kapcsolt KASP
markerrel olyan génekre (VRN, PPD, PHY, FT, RHT) fokuszaltunk, amelyek jelentds

mértékben befolyasoljak a gabonafélék kalaszolasi idejét.

2.5 Adatelemzés

A rokonsagi matrixot és a dendrogramokat a TASSEL 3.0 UPGMA (unweighted
pairgroup method using the arithmetic mean) modszerével hatiroztuk meg, mig a
Structure program segitségével a populacidszerkezetet allapitottuk meg.

A GWAS elemzést a GenStat® 18-as verzidszamu statisztikai programmal végeztiik el.
A program altal alkalmazott fokomponens-elemzésben szignifikans értékeket mutato
fajtak  Ggynevezett Eigen-matrixat hasznaltuk a fals pozitiv eredmények
kikiiszobolésére. A program segitségével kapott ,,Q-Q plots” eredményekbdl
hataroztuk meg azokat a kiiszobértékeket, amelyek alapjan a szignifikans szintli marker
- tulajdonsag kapcsolatokat (MTA: Marker-Trait Associations) kijelolhettiikk. A marker
lokuszok ¢és a fenotipusos tulajdonsagok kozotti kapcsolatrendszert (R® érték)
regresszid szamitassal hatdroztuk meg. A fenotipusos adatok varianciaanalizisét a
linearis véletlen/vegyes hatas modell (LMM-linear mixed model) felhasznalasaval
hataroztuk meg. A vizsgalt egyedfejlodési fazisok és az egyes alléltipusok kozotti
kolesonhatasok és Osszefiiggések megallapitasdhoz fékomponens-elemzéseket (PCA),
az egyedfejlodési paraméterek és az egyes gének kozotti hatdsok vizsgalatahoz
ugynevezett General Linear Model-t (GLM) ¢és multiple regresszid szamitést

alkalmaztunk Statistica 6 szoftvercsomag felhasznalasaval.



3 EREDMENYEK ES MEGVITATASUK

3.1 Genetikai diverzitas vizsgalatok molekularis markerrendszerekkel

Kisérleteinkkel egyik célkitlizésiink volt a Martonvasari gabona génbank buza
tételeinek molekuldris markerekre épitett jellemzése kiilonb6z6, agronémiailag fontos
génre, valamint egy Oszi buza asszocidcios panel kialakitasa ¢€s genetikai
diverzitasdnak vizsgalata. Mivel az egyedfejlodés alapvetéen megszabja az 0kologiai
adaptacidt és szignifikans hatassal van a termésképzésre is, igy a génbanki mintak

esetében az egyedfejlodési gének vizsgalatara fektettiik a hangsulyt.

3.1.1 A Martonvasari 6szi buza génbank jellemzése

Génspecifikus markerek alkalmazasaval megvizsgaltuk a Martonvasari Oszi blza
génbank 683 tételét és meghataroztuk allélosszetételiiket a vernalizacids igény (VRN-
Al, VRN-B1 és VRN-D1) valamint a nappalhossz-érzékenység (PPD-B1 és PPD-D1)
génjeiben. Alatamasztottuk, hogy a génbankbdl kivalasztott €s megvizsgalt buza
genotipusok dont6 tobbsége 6szi életformaji. Csupan néhany olyan nemesitési anyagot
talaltunk, amely fakultativ életformaba sorolhatd. Ez megfelelt az elvardsainknak és
alatdmasztotta a mas szerzOk altal ko6zolt eredményeket, miszerint az Oszi buza
gylijteményekben a dominans (tavaszi életforma) Vrn gén allélok csak alacsony
gyakorisagban fordulnak elé; a mintacsoport 6-7%-at jellemzik. A vizsgalt mintak
kozott a PPD-D1 gén féldominans nappalhossz-érzéketlen alléltipusanak eléfordulasi
aranya 57% volt. Ez az alléltipus leginkabb a kelet-, délkelet- és dél-eurdpai régiokra
jellemz0, mig Nyugat-Eurdpaban a gén nappalhossz-érzékeny allélja a legelterjedtebb.
Ko6zép-Eurdpaban a PPD-D1 gén dominans és recessziv alléltipusai hasonld aranyban
fordulnak el6. A PPD-B1 gén vonatkozasaban csak kevés informécio allt
rendelkezésre. A dolgozatunkban megallapitottuk, hogy a nappalhossz-érzéketlen allél
gyakorisdga viszonylag magas volt az 6szi buza genotipus gylijteményiinkben (22%),
és foként az 4zsiai és amerikai nemesitési anyagokat jellemzi. A PPD-Bla
nappalhossz-érzéketlen alléltipus eurdpai eléfordulasa csaknem egészében a kozép-Es
délkelet-europai régiokra korlatozodik. Mig a PPD-D1 és a PPD-A1 gének esetében a
nappalhossz-érzéketlen alléltipus genetikai  hatterében a promoéter régidban
bekovetkezett viszonylag nagyméretii delécié all, addig a PPD-B1 gén nappalhossz-
érzéketlen allélja a tobblet génkopia szdm kovetkeztében megndvekedett géntermék

mennyiséggel hozhatd Osszefiiggésbe. A PPD-B1 lokusz a kopiaszam és a kopiak
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kozotti DNS szakaszok alapjan meglehetésen valtozatos, amely feltételezhetéen az
egyenldtlen ,,crossing over” eredménye. Az altalunk vizsgélt 6szi buza genotipus
gyljteményben a nappalhossz-érzéketlen mintdk kozott a két és a harom kopias
valtozatok kozel hasonld aranyban fordultak eld (1/3), mig a négy kopias véltozat
Kisebb aranyban, a nappalhossz-érzéketlen genotipusok kozel 25%-at jellemezte. A
négykopias valtozat nagy tobbsége eurodpai szarmazasu volt. Az altalunk vizsgalt 6szi
buza gyljteményben nemcsak a kopiaszam valtozatokat hasonlitottuk 0ssze, hanem a
megtobbszorozodott génkopia tipusat, valamint a kopidk kozti DNS szakaszok
struktarajat is elemeztik. A kopidk kozotti struktira szemszogébdl nézve az
ugynevezett “Chinese Spring’ tipus a PPD-B1 nappalhossz-érzéketlen genotipusoknak
tobb mint 50%-at jellemezte, mig a ‘Récital’ tipus (tobbnyire az eurdpai fajtakban
talalhato) 26%-ban és a ‘Sonora’ tipus (féleg az amerikai fajtakat jellemezte) pedig
23,3%-ban volt kimutathatd. A kopiaszam és a kopiak kozotti tipusok eredményei
alapjan a nappalhossz-érzéketlen allél kilenc kiilonb6zd valtozatat irtuk le, két null
varianssal egyetemben. Az altalunk tapasztalt null allélvarians el6fordulasi
gyakorisdganak alacsony szintje Osszhangban 4ll mas szerzo altal tapasztalt
eredményekkel. A dolgozatban megvizsgalt gén-allél eloszlas fenotipusra kifejtett
hatdsainak statisztikai elemzése alapjan igazoltuk, hogy a PPD-D1, a PPD-B1 és a
VRN-D1 gének alléljai szantofoldi koriilmények kozott szignifikans szerepet jatszanak
a kaldszolasi 1d0 meghatarozasaban. A kiilonbozd genetikai hattérrel rendelkezo
vizsgélati anyagokban a PPD-D1 gén szignifikdns fenotipusos hatidsa a kaldszolasi
folyamatra jol dokumentalt. Martonvasar kornyékén uralkodd kornyezeti feltételek
kozott a PPD-D1 gén fejtette ki a legerOsebb genetikai hatast a novényi
egyedfejlédésre; a nappalhossz-érzéketlen alléltipus jelenlétében ezek a folyamatok
felgyorsultak mindkét vizsgalati évben. Szant6foldi kisérleteinkben szignifikans
Osszefliggéseket allapitottunk meg a PPD-Bl gén és a kaldszoldsi id6 kozott.
Megallapitottuk, hogy a masodik legerdsebb fenotipusos hatdst nemcsak e gén
kiilonbozé alléltipusai €s kopiaszdm valtozatai fejtették ki, hanem a kopidk kozotti
struktira és ezek egymadsra gyakorolt hatasai is. Szant6foldi koriilmények kozott a
kopidk kozotti struktara erdsebb kapcsolatot mutatott a kalaszoldssal, mint a
kopiaszam. A fajtdk atlagos értékei alapjan a ‘Récital’ tipusu kopidk kozotti
struktaraval jellemezhetd mintak mindkét vizsgalati évben a legkésdbb kalédszoltak,
mig a ‘Sonora’ tipustiak a legkorabban. A kodpiaszam valtozatok szintén eltérd

fenotipusos megnyilvanulasokat eredményeztek. Altalaban az érzéketlen allél
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haromkopias valtozatanak a jelenlétében a genotipusok korabban kalaszoltak, amit a
négykopias valtozat kovetett. Legkésobbi kalaszoldssal a két kopiaval rendelkezo
mintik rendelkeztek. Ugy tiinik, hogy a képiaszdm hatisa a kalaszolasra szoros
kapcsolatban 4ll a génkopidk kozotti szakaszok strukturajaval, amelynek jobb
megértése tovabbi alapos vizsgalatokat kivan. A kozép-europai kornyezeti feltételek
mellett az 0szi buiza genotipusok vernalizacios igénye teljes mértékben telitoédik a téli
iddszak folyaman. Annak ellenére, hogy a VRN-ALl és a VRN-B1 gének alléltipusai
fontos szerepet toltenek be a vernalizacids igény telitésében, a dolgozat eredményei
alapjan megallapitottuk, hogy ezeknek a géneknek nem volt szignifikans szinten
kimutathaté hatdsa a Z49 és Z59 egyedfejlédési fazisokra, ami magyarazhatd a
hidegkezelési igény teljes mértéki telitddésével is. Kisérleteinkben szignifikans
Osszefiiggéseket allapitottunk meg a VRN-D1 és két nappalhossz-érzékenységért
felelés gén (PPD-D1 és PPD-B1) kozott. A PPD-B1 és a PPD-D1 gének nappalhossz-
érzéketlen és érzékeny allélcsoportjainak kalaszolasi atlagértékei kozott 4 nap volt a
kiilonbség az 6szi VRN-D1 allél jelenlétében, mig ez az érték 7 napra ndvekedett a
tavaszi VRN-D1 allél jelenlétében, tehat a korabbi kalaszolasi érték majdnem
kétszeresére ndtt, ami a gének episztatikus kapcsolataval is magyarazhato. A PPD-B1l
génkopia szam és a PPD-D1 gén nappalhossz-érzékeny alléljanak hatasat is hozzaadva
az elemzéshez, a VRN1 génekkel egyiitt a fenotipusos variancia 53%-at magyaraztak
meg. Az o6t vizsgalt egyedfejlodési gén két-két fo alléltipusanak Osszetétele alapjan
azonositott 12 gyakoribb genotipus csoport atlagértékeinek 0Osszehasonitasakor
megallapitottuk, hogy a Z49 és Z59 fazisokat legkordbban azok a genotipusok érték el,
amelyek a VRN-AL és a VRN-B1 gén 0Oszi alléljat, a VRN-D1 gén tavaszi alléljat és a
két PPD1 gén nappalhossz-érzéketlen alléltipusat hordozzak. A kései kaldszolasu
genotipusok csoportjaira a PPD-B1 és PPD-D1 gének nappalhossz-érzékeny

alléljainak jelenléte volt jellemzd, a VRN1 gének alléles dsszetételétdl fiiggetlentil.

3.1.2 MTA ATK 6szi btiza asszociacios panel genetikai jellemzése

Mivel szant6foldi koriilmények kézott a PPD-D1 gén egyedfejlddésre gyakorolt hatdsa
bizonyult a legerdsebbnek, igy kivalasztottunk 94 PPD-D1 nappalhossz-érzékeny és
94 nappalhossz-érzéketlen allélt hordozo genotipust. Ezt a 188 genotipust tartalmazo
panelt tobbféle, nagyhatékonysdgii marker rendszerrel vizsgaltuk, egyrészt a panel
genetikai diverzitasi viszonyainak pontos meghatarozasa, masrészt az LD alapu marker

térkép Osszeallitasa érdekében. Mindezek alapveté komponensei a teljes genomra
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kiterjed6 marker — tulajdonsag asszociacios vizsgalatoknak. A nemesitési programok
alapvetd feltétele a megfeleld genetikai valtozatossag biztositasa, amely eldsegitheti a
minél kedvezObb tulajdonsag megnyilvanuldsanak esélyét, igy biztositva a jobb
alkalmazkodd képességii torzsek szelekciojat. Ezért is fontos informaciot adhat a
nemesitoknek a genetikai diverzitds mértékének az ismerete a kiilonbozé nemesitési
torzsek kozott. Az asszociacids panel populacioszerkezetének és  genetikai
diverzitasanak vizsgalatat a DArT markerekre alapoztuk. A fajtakort négy alcsoportra
tudtuk felosztani, amelyek elsésorban a foldrajzi szarmazas mentén szervezédtek. Igy
az elsé csoport zomében amerikai és azsiai fajtakat, a 2. csoport t6bbségében kozép-
europai fajtakat, a 3. csoport zomében magyar és dél-eurdpai fajtakat, mig a 4. csoport
féleg nyugat-eurdpai fajtakat tartalmaz. A populacio struktira egybeesése egyes gén
allélokkal esetenként jelentdsen torzithatja az asszociacids elemzést, amit azzal tudunk
Kikiiszobolni, hogy az elemzéseknél a fajtak rokonsagi matrixaval, mint ko-faktorral
modositjuk a valdszinliségi kiiszoboket. Mind a négy csoport mintdi kozott
megtalalhatoak a kozép- ¢és délkelet-eurdpai nemesitési programok fajtdi, ami
buza genotipusai bizonyitottan nagyobb genetikai valtozatossdggal rendelkeznek, mint
a nyugat- és az észak eurdpai fajtdk. Ez a jelenség megmagyarazhaté az eltérd
kornyezeti koriilményekkel, a kiilonb6zd talajtani adottsagokkal, illetve az eltérd
nemesitési gyakorlatokkal is. Az eurdopai genotipusok rokonsagi kapcsolataikban
mutatkoz6 nyugati és délkeleti irdanyu elkiiloniilésben fontos szerepet toltott be az
Alpok és a Karpatok hegyei altal meghatarozott izolacids vonal kialakulasa is. A
negyedik csoportba tartozd vizsgalati anyagok kozott jelentds szamban mutattuk ki a
PPD-B1 és a PPD-D1 gének nappalhossz-érzékeny alléltipusat (86% ¢és 75%).
Ugyanakkor az elsé és a harmadik csoport genotipusai kozott nagyobb aranyban
mutattuk ki a vizsgalt két PPD1 gén nappalhossz- érzéketlen alléljat (30% ¢és 43%,
illetve 57% ¢és 87%), amely jelentds mértékben csokkentette az egyedfejlédési fazisok
eléréséhez sziikséges 1d6t. Az asszociacios elemzéshez sziikséges LD térkép alapjat a
15K SNP Infinium vizsgalatbol szarmaz6 12368 polimorf marker jelentette. A ritka
allélok ¢és a teljes kapcsoltsagot mutaté markerek kihagyasaval, valamint a DArT, a
KASP ¢s a génspecifikus markerek beépitésével az LD térkép teljes markerszama 7851
lett. A térképiinkre jellemzd, hogy a markerben siiri és nagyon sliri kromoszoma
szakaszokat marker szegény szakaszok valtogatjdk még a 15K SNP technoldgia

hasznalata mellett is. Ez a buza genom sajdtossdgaira, Ontermékenyiilé voltara,
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valamint arra vezethetd vissza, hogy a populacioba vont buzafajtdk tobbségét a zold
forradalom utan, 1970 ¢és 2005 kozott nemesitették. Mivel az LD térkép marker
tavolsagai tobb két-sziilds populacid kapcsoltsagi térképének meta-analizisébol
szarmaznak, feltételezhetd, hogy a marker szegény régiokban a buzafajtdk tobbsége
egyforma, igy az emiatt kiesO szakaszok nem korldtozzak a teljes genomra kiterjedd

tulajdonsag - marker asszociaciés elemzéseket.

3.2 Evjarat és vetésidé hatisa az 6szi biiza GWA panel egyedfejlodésére és
termésképzésére

A GWA panelt szant6foldi kisérletekbe vontuk, amelynek soran részletesen vizsgaltuk,
hogy a vetésid6 és az évjarat hogyan befolyasolta a vizsgalt egyedfejlédési fazisokat és
terméskomponenseket, illetve elemeztik a tulajdonsdg csoportok  kozti
Osszefliggéseket is. A buza egyedfejlodési fazisai kezdetének és hosszanak részletes
fiziologiai ¢és genetikai ismerete, illetve a terméskomponensekre kifejtett
kapcsolatrendszer feltérképezése hozzasegitheti a nemesitoket ahhoz, hogy a
nappalhossz-érzékenység és a hidegkezelés mértékének valtoztatasaval befolyasolni
tudjadk az egyes genotipusok vegetativ és generativ életszakaszainak a lefolyasat,
aminek a segitségével a nemesitési programokban lehetdség nyilhat olyan 0j fajtak
létrehozasara, amelyek adaptacidja sikeresebb lehet a jovo valtozd kornyezeti
koriilményeihez. Eredményeink aldtdmasztottak, hogy a genotipus szinte az Osszes
vizsgalt tulajdonsagot szignifikdnsan meghatdrozta; a kornyezeti hatasokhoz
viszonyitott aranya a morfologiai paraméterek (a fenotipusos variancia 20-58%-at
magyarazva meg) €s a terméskomponensek (a fenotipusos variancia értéke 50-60%
kozott volt) esetében volt kiilondsen jelentds. Ez aldl csak a produktiv oldalhajtas szam
¢és ezaltal a szemtermés jelentett kivételt, ami nagymértékben a produktiv oldalhajtas
szantofoldi koriilmények kozti pontos meghatarozasanak bizonytalansagaira és igy a
nagyobb hibalehetdségre vezethetd vissza. Mivel a kisérletek ugyanazon a
tenyészterlileten lettek bedllitva, a genotipus mellett két kornyezeti komponens hatasat
elemezhettiik részletesebben. E két kornyezeti tényezd kozil az évjaratnak
altalanossagban nagyobb hatdsa volt a vizsgalt tulajdonsdgok tobbségére, mint a
vetésidonek. Kiilondsen jelentdsen befolyasolta az egyedfejlodés késoi fazisait (a
fenotipusos variancia 37-53%-4t magyarazva meg), de fontos tényez6 volt a
novénymagassag kiilonb6z6é paramétereinek kialakitasdban, valamint a kaldszkaszam

meghatdrozasaban is. A vetésid0 az egyedfejlddésnek az intenziv szarndvekedést
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megeldzd, korai fazisaira volt nagy hatdssal (a fenotipusos variancia 50%-at
magyarazva meg), de emellett a terméskomponensek szamos paraméterét befolyasolta
alapvetden; amelyek koziil a kalaszkdnkénti és a mellékkalaszonkénti szemszam, és
ennek kovetkeztében a szemtermés varialt a legnagyobb mértékben a vetésidd
kovetkeztében. Szamos tanulmany foglalkozik az egyes egyedfejlodési fazisok
hosszanak ¢és bekovetkezésiik idejének a terméskomponensekre kifejtett hatasaival a
nappalhossz és a hémérséklet vonatkozasaban. Ezzel szemben csak kevés informacio
all rendelkezésiinkre, hogy a szantofoldi vetésidd kisérletekben a buza vernalizacios
igényének teljes telitddését kovetéen a kornyezeti tényezok (nappalhossz és
hémérséklet) és az egyes terméskomponensek kozott milyen lehetséges Osszefliggések
allhatnak fent. Eredményeink alapjan megéllapithatd, hogy az egyes vetésidok a
vizsgalt genotipusok ndvekedési dinamikajaban, egyedfejlédési és terméskomponens
mintazataiban jelentds kiilonbségeket okoztak. Mivel a termés kialakuldsa végsd soron
a novény altal megtermelt asszimilatdk mennyiségétdl és annak a ndvény kiilonbozo
részei kozott torténd eloszlasatol fiigg, érthetd modon a kiilonbozé fejlodési fazisok
hossza és egymashoz viszonyitott ardnya meghatarozd az egyes terméskomponensek
szempontjabol. Eredményeink is jol szemléltetik ezeket az Osszefiiggéseket. Jelentds
kiilonbség mutatkozott a vegetativ fazis hosszaban, amelyet kozvetve a vetéstdl az elsd
szarcsomoO megjelenéséig eltelt id6 napokban kifejezett értékével, a kumulativ, illetve
az effektiv hdosszeggel is jellemeztiink. E fazis napokban és kumulativ h6dsszegben
megallapitott tendenciai a két vetésidd kisérlet kozott hasonlosdgot mutattak, viszont
az effektiv hOosszeg értékeiben a két vetésidd kozott forditott aranyossag volt
megfigyelhetd. Ez a megallapitas ravilagit arra a fontos tényre, hogy a vernalizacios
1d6szak alatti magas atlaghOmeérsékleti értékek mellett a novények mindaddig nem
képesek a generativ fazisba 1épni, amig nem telit6dott a vernalizacids igényiik, vagy a
nappalhossz szempontjabol nem induktiv a kornyezet. Tehat az altalunk alkalmazott
effektiv hdosszeg értékeknek az elsd vetésidd kisérletekben mért alacsonyabb értékei
nem jelentik azt, hogy a vizsgalt genotipusok rovidebb vegetativ fazissal rendelkeztek.
A vegetativ fazis a normal vetésidoben volt a leghosszabb, jelentds bokrosodast
eredményezve, amelynek nagy aranya a késébbiekben produktivnak bizonyult. Ezzel
szemben a vegetativ fazis a késdi vetésben jelentésen lerdvidiilt, mivel a novények a
vetést kovetden hamarabb keriiltek induktiv kornyezetbe. Ez viszonylag gyorsabb
szarba indulashoz vezetett, amivel parhuzamosan a bokrosodas és ennek kovetkeztében

a produktiv oldalhajtasok szama is jelentds mértékben lecsdkkent. A korai
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egyedfejlodési fazisok koziil az intenziv szadrndvekedés sebessége a fokaldsz
szemszamara (a fenotipusos variancia 21,6%-at magyarazva), a Z30 és Z31 tazisok
pedig az atlagos ezerszemtomegre fejtettek ki jelentds fenotipusos hatast (15,4% és
11,8%). A kései egyedfejlodési fazisok hossza kisebb mértékben, de szignifikans

Osszefiiggést mutatott a kalaszkankénti szemszammal.

3.3 Asszociacios elemzés

A fébb egyedfejlodési fazisok és agrondmiai jellegek is poligénes 6roklodést mutatnak.
Az egyes gének szabalyozo hatdsa ugyanakkor nagymértékben fiigg az adott
genotipusban taldlhatd egyes alléltipusok megoszlasi aradnyaitdl, a kdrnyezeti faktorok
hatasmechanizmusaitdl, illetve ¢ tényezék egymasra gyakorolt hatasaitol is. Ezek a
komplex jellegek genetikai komponensei QTL-ek altal meghatarozhatok.

A GWAS elemzés eredményeképpen a teljes adatmatrixon Osszesen 1374 QTL hatast
(egyedi marker — tulajdonsag kapcsolat) mutattunk ki, amely legalabb egy
kornyezetben szignifikansnak bizonyult. Ezek koziil 10 kromoszoma régidt emeltiink
ki, amelyeket részletesebb marker regresszié elemzésbe is vontunk. Az 1A
kromoszéman a 84 cM ¢és 100 cM kozotti régidval szoros kapesoltsagot mutatott a Z31
és a Z49 egyedfejlodési fazis, illetve az utolsd szartaghossz és a ndvénymagassagi
paraméterek. Az 1B kromoszoma 40 cM és 70 cM kozotti szakasza és tobb
terméskomponenst meghatarozé paraméter kozott szoros kapcesoltsdgot mutattunk ki. A
2B kromoszéma 50 cM és 64 cM kozotti régidja szoros Osszefliggésben allt a PPD-B1
génnel és foleg egyedfejlédési tulajdonsagokat meghatarozo QTL-ket mutattunk ki
ebben a szegmensben. A 2D kromoszdéma 40 cM-os régioja a PPD-D1 génnel mutatott
szoros kapcsoltsdgot. Ehhez a szegmenshez is féleg egyedfejlodési tulajdonsagok
kothetdek. A 4A kromoszoéma 64 cM és 70 cM kozotti szakasza féleg morfologiai
tulajdonsdgokkal mutatott szoros Osszefiiggést. A 4B kromoszéma 53 cM ¢és 69 cM
kozotti szegmense morfologiai paraméterekkel €s terméskomponensekkel mutatott
szoros Osszefiiggést. Ehhez a régiohoz kapcsolt az RHT-B1 gén is. A 4D kromoszéman
a novénymagassagot meghatarozo tulajdonsagokhoz kotheté QTL hatasokat mutattunk
ki 70 cM tavolsagban. Ehhez a szakaszhoz kapcsolodik az RHT-D1 gén is. A 4B és 4D
kromoszomak altalunk kiemelt szakaszain kimutatott RHT-B1 és RHT-D1 gének
pleiotrop hatasait a ndvénymagassagot meghatarozo tulajdonsdgokra mar mas szerzok
is bizonyitottdk. Az 5A kromoszoma 40 cM és 60 cM kozotti szakaszdval a VRN-AL

gén mutatott kapcsolatot. Ebben a szegmensben kimutattunk mind egyedfejlédési és
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morfoldgiai paraméterekhez, mind terméskomponensekhez tartozé QTL csucsokat is.
A 6A kromoszoma 50 cM és 56 cM kozotti régidja foleg morfoldgiai tulajdonsagokkal
volt szoros kapcsolatban. A 6B kromoszoma 40 cM és 50 ¢cM kozotti szakasza pedig
foleg terméskomponensekhez kotheté QTL-ekkel mutattak kapcsolatot. Az altalunk
azonositott 5, mar ismert egyedfejlédési gén a mddszer hatékonysagat bizonyitja. Ez az
6t gén a PPD-B1 (2B), PPD-D1 (2D) nappalhossz- érzékenységi gének, az RHT-B1
(4B) és RHT-D1 (4D) torpeségi gének, valamint a VRN-A1 (5A) vernalizacios igény
génje. Ezekhez a génekhez szignifikans szinten kapcsolt SNP-markerek magas LOD és

magas osszesitett R? értékekkel rendelkeznek.

3.4 Uj tudomanyos eredmények

73

1. Osszedllitottuk a  Martonvasari ~ Kutatdintézet Gszi  buza  génbank
gyljteményének reprezentativ mintaszdman (683) a vernalizacids igényért
(VRN-A1, VRN-B1, VRN-D1) és nappalhossz-érzékenységért felelés (PPD-BL1,
PPD-D1) {obb gének alléltipusainak katalogusat, illetve informaciot
gyujtottink e  genotipusok vernalizaciés igényér6l és nappalhossz-
érzékenységérdl is.

2. lgazoltuk, hogy a PPD-D1, a PPD-B1 és a VRN-D1 gének alléljai szantofoldi
koriilmények kozott is szignifikdns szerepet jatszanak a kaldszolasi id6
megnyilvanulasaban. A PPD-D1 gén fenotipusos hatasa volt a legerésebb, ezt
kovette a PPD-B1 és a VRN-D1 gén.

3. Kimutattuk, hogy a PPD-B1 gén nappalhossz-érzéketlen allélja variabilis; a
kopiaszam variaciok, a megduplazddott gének szerkezete és a koztik 1évd
szakasz strukturaja alapjan 9 érzéketlen alléltipust azonositottunk, amelyek
kalaszolasra gyakorolt fenotipusos hatasa szant6foldi koriilmények kozott is
bizonyithatd volt. A kdépidk kozotti szerkezet erdsebb kapcsolatot mutatott a
kalaszolassal, mint a kopiaszam.

4. Kialakitottuk a 188 genotipust magaba foglaldé MTA ATK 8szi biza GWA
panelt, amelynek meghataroztuk a populacid struktrajat, a genotipusok
genetikai diverzitasat, valamint Osszedllitottuk a 7851 markerbdl all6 LD
térképét nagyfelbontast genetikai markerrendszerek (KASP, DArT, 15K SNP

Infinium) alkalmazésaval.
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5. Az intenziv szarndvekedés jellemzésére kidolgoztunk egy nem destruktiv
modszert, amellyel pontositani tudtuk a széles korben hasznalt Zadoks-féle
fenotipizalasi skalat. A moddszerrel nemcsak az intenziv szarndvekedési fazis
kezdete és vége szamszertisithetd, hanem a szarndvekedés sebessége is.

6. Az 06szi buza GWA panel 3 évjarat x 2 vetésidd faktoridlis szantofoldi
kisérletében meghataroztuk az egyedfejlodési mintazat, és a morfologiai
paraméterek genotipus €s kornyezetfiiggd 0sszefliggéseit a termésképzéssel.

7. A teljes genomra kiterjedd asszociacios elemzéssel szdmos kromoszoma régiot
sikeriilt azonositanunk, amelyek szerepet jatszanak az egyedfejlodési,
morfolégiai  paraméterek ¢€s  terméskomponensek  sokszor  atfedd
szabdlyozasaban. QTL hatdsokat mutattunk ki az A&ltalunk vizsgalt
egyedfejlodési fazisokkal, morfoldgiai paraméterekkel és
terméskomponensekkel kapcsolatban az 1A, 1B, a 2B, 2D, a 4A, 4B, 4D, az
5A, a 6A és 6B kromoszémakon.

8. A GWAS eclemzésekkel 6t, mar ismert egyedfejlodési gént is azonositottunk,
mint szignifikans tényezot, alatdmasztva a GWAS alkalmazhatosagat. Ez az 6t
gén a PPD-B1 (2B), PPD-D1 (2D) nappalhossz-érzékenységi gének, az RHT-
Bl (4B) és RHT-D1 (4D) torpeségi gének, valamint a VRN-Al (5A)
vernalizacios igény génje. E gének a funkciojukbol adodo specifikus hatasok

mellett egyéb tulajdonsagokat is szignifikdnsan befolyasoltak.
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4 KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

4.1 Genetikai diverzitas vizsgalatok molekularis markerrendszerekkel

A Martonvasari génbank Oszi buza tételeinek vizsgalata alapjan 1étrehoztuk a
buzafajtak génkatalogusat, amely minden egyes fajtara tartalmazza a pontos allél
Osszetételét a vernalizacids igény (VRN-ALl, VRN-B1, VRN-D1) és a nappalhossz-
érzékenység (PPD-B1, PPD-D1) génjeiben. A fajtakra nemcsak e gének alléltipusait
hataroztuk meg, de megvizsgaltuk azt is, hogy milyen mértékben befolyasolja az egyes
allél a kalaszolast szant6foldi koriilmények kozott, Martonvasaron. A PPD-D1, PPD-
Bl ¢s a VRN-D1 gének szignifikans hatdsat igazoltuk, amely egyrészt az egyedi
génhatasokbol, masrészt a koztiik azonositott episztatikus kdlcsonhatasokbol tevodott
Ossze. Mindezek egylittesen a kalaszolasi id6 fenotipusos variancidjdnak 40%-at
magyaraztdk. A PPD-B1 és a PPD-D1 gének nappalhossz-érzéketlen alléljainak hatasa
szignifikans szinten majdnem kétszeresére fokozodott, amikor a VRN-D1 gén tavaszi
allélja is jelen volt a mintakban. Kisérleteink eredményei alapjan megallapitottuk, hogy
a masodik legerdsebb fenotipusos hatast nemcsak a PPD-B1 gén kiilonb6z6 alléltipusai
¢és kopiaszam valtozatai fejtették ki, hanem a koépidk kozotti struktara tipus és ezek
egymasra gyakorolt hatdsai is. Szant6foldi koriilmeények kozott a kopiak kozotti tipus
erdsebb kapcsolatot mutatott a kaldszoldssal, mint a kopiaszam. Az elkészitett és
folyamatosan bdvithetd génkatalogus lehetdvé teszi az iranyitott keresztezések
kivitelezését olyan fajtak kozott, amelyek allél Osszetételét pontosan ismerjiik, igy
felhasznalhaté olyan U genotipusok nemesitése sordn, amelyek jobban képesek
alkalmazkodni a jovObeni szé€lsdséges iddjarasi koriilményekhez. Ehhez a munkahoz
nyujthat segitséget a PPD-B1, a PPD-D1 és a VRN-D1 gének fenotipusos hatdsa
kapcsan leirt 0j eredményeink iS. Az altalunk Osszeallitott 6szi buza GWA panel
hatarozott populéci6 strukturaval rendelkezik, a kimutatott négy alcsoport a foldrajzi
eredettel mutat szoros Osszefiiggést. Egy csoport zomében az amerikai és dzsia fajtakat
tartalmaz, egy a kozép-europai fajtakat, egy a magyar és délkelet-europai fajtakat, mig
egy csoport a nyugat-europai fajtakat. E belsd struktira ismeretében képesek vagyunk
szétvalasztani a valos QTL-eket a fals QTL-kt6l, amelyek az alcsoportokra
specifikusan jellemzd fenotipusos bélyegek és az alcsoportot a tobbitdl elkiilonitd
genetikai komponensek téves Osszekapcsolasabol szdrmazhatnak. Elemzéseinkben azt
tapasztaltuk, hogy a fajtdk kozott paronként kalkulalt rokonsdgi viszonyokat magéba

foglaldo matrix hasznélataval az eredmények megbizhatdsaga jelentdsen fokozhato. Az
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Oszi buza LD térképlinkre jellemzO, hogy a markerben slrii és nagyon siira
kromoszoéma szakaszokat marker szegény szakaszok valtogatjak, ami a btiza genom
sajatossagaira, ontermékenyiild voltara vezethetd vissza. Mivel az LD térkép marker
tavolsagai tobb két-sziilds populacido kapcsoltsagi térképének meta-analizisébol
szarmaznak, feltételezhetd, hogy a marker szegény régiokban a buzafajtak tobbsége
egyforma, igy az emiatt kies® szakaszok nem korlatozzak a teljes genomra kiterjedd
tulajdonsdg - marker asszociacids elemzéseket. Az igy kialakitott GWA panel
barmilyen tulajdonsdg genetikai komponensének vizsgalatira alkalmas. Mi a
kisérleteinkben az egyedfejlodés és egyes terméskomponens genetikai elemzésére
fektettiik a hangsulyt, de a panel ugyanigy felhasznalhato abiotikus, biotikus stressz
tolerancia, vagy akar mindségi paraméterek vizsgalatara. Mivel a panel LD térképének
Osszeallitasahoz egy standard, nagyhatékonysagi marker rendszert hasznaltunk (15K
SNP Infinium platform), igy barmikor tovabb bdvithetd ujabb fajtak, genotipusok
bevonasaval. Az asszocidcios elemzés egyik fontos eldnye a hagyomanyos kétsziilds
genetikai térképezd populacion alapuld vizsgalati modszerrel szemben az, hogy sokkal
nagyobb ¢és reprezentativabb genetikai alapanyagot lehet megvizsgalni egyszerre,
amely jelentdsen megndveli a vizsgalt tulajdonsdg szabalyozasdban szerepet jatszo
genetikai komponensek lokuszainak azonositdsit. Mivel ezekben a lokuszokban
pontosan meg tudjuk allapitani az egyes fajtak allél Osszetételét, a tovabbi
vizsgalatokat (verifikalds, jelolt gének azonositasa stb.) ezekre az informacidkra
alapozott irdnyitott keresztezésben eldallitott kétsziilés populaciokban tudatosabban és

nagyobb hatékonysaggal folytathatjuk.

4.2 Evjarat és vetésidé hatisa az Gszi biza GWA panel egyedfejlédésére és
termésképzésére

A szant6foldi vizsgalatokat minden évben ugyanazon a terméhelyen allitottuk be. igy a
kornyezeti elemek koziil elsésorban az évjarat és a vetésidé hatasait tudtuk
részletesebben elemezni. Megéllapitottuk, hogy az egyes tulajdonsédgcsoportra e két
kornyezeti elem eltérd hatast gyakorolt. A morfoldgiai paramétereket az évjarat
befolyasolta jelentésebben, mig a terméskomponensek tobbségére a vetésidé volt
nagyobb hatassal. Hatasuk a fejlodési fazisokra az egyedfejlédés eldrehaladtaval
jelentdsen megvaltozott; az intenziv szarndvekedést megel6z6 korai fazisokat a
vetésidd, mig a késObbi fazisokat az évjarat befolyédsolta sokkal nagyobb ardnyban.

Tovabbi célunk kozé tartozik az is, hogy az 6szi buza paneliink fejlédési, morfoldgiai
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és termésképzési reakciodjat jelentdsebben eltéré kornyezetekben is elemezziik. Ennek
érdekében az elmult két évben a panelt nemcsak Martonvasaron vetettiik el, de kiilfoldi
egylittmiikodés keretében Eurdépa harom eltérd szélességi Ovezete mentén is,
Spanyolorszagban, Németorszagban ¢és Anglidban. A négy helyrdl Osszegytijtott

adatmatrixok elemzését megkezdtiik.

4.3 Asszociacios elemzés

A GWAS elemzésekkel célunk az egyedfejlodés és a terméskomponensek kozti
Osszefiiggésrendszer részletesebb vizsgalata volt. Annak ellenére, hogy a szemtermés
¢s az egyedfejlddési mintazatok kozott nem sikeriilt kozvetlen 0Osszefliggést
kimutatnunk, bebizonyosodott, hogy a terméskomponensek tobbségére az egyes
egyedfejlodési paraméterek szignifikdns hatast gyakorolnak. Ezek a kapcsolatok
kovetkezetesen kimutathatok. Igy az egyedfejlodési fazisok szignifikdnsan
Osszefliggnek az intenziv szarndvekedési szakasz hosszaval, a kalaszhosszal és a
kalaszonkénti kaldszkaszammmal €s ezen keresztill az ezerszem tOmeggel, mig a
kalaszonkénti szemszdmot az intenziv szarndvekedés sebessége determinalja
leginkabb. Ezek az alapvetd tendencidk a fajtak tobbségének hasonld tipusu reakcioi
miatt valtak mérhetdvé. Voltak azonban olyan genotipusok, amelyek esetében ezek az
Osszefiiggések nem, vagy csak kevésbé alltak fenn. Mivel minden egyes fajta reakcids
paraméterei rendelkezésiinkre allnak, igy konnyen azonosithatok azok a fajtdk,
amelyek korrelaciotorék. Ezek irdnyitottan vonhatok keresztezésekbe, egyrészt a
genetikai szabalyozas tovabbi tanulmanyozasa érdekében, masrészt az adott
tulajdonsag fenotipusos variancidjanak novelése €s specialis genotipusok szelektalasa
céljabol.

A GWAS elemzéssel szamos kromoszoma régiot sikeriilt azonositanunk, amelyek
szerepet jatszanak az egyedfejlodési, morfologiai paraméterek és terméskomponensek
sokszor atfedé szabéalyozasaban. Jellemzd volt az is, hogy egy - egy szignifikdns
kromoszoma régidé tobb tulajdonsag meghatdrozasdban is szerepet jatszott, amely
alatdmasztotta a fenotipusos matrixokban kimutatott tulajdonsag Osszefiiggéseket.
Ezek az elemzések Ot, mar ismert egyedfejlédési gént is azonositottak mint
szignifikans tényezOt, igazolva a GWAS alkalmazhatosagat. Ez az 6t gén a PPD-B1
(2B), PPD-D1 (2D) nappalhossz-érzékenységi gének, az RHT-B1 (4B), RHT-D1 (4D)
torpeségi gének, valamint a VRN-AL (5A) vernalizacios igény génje. Az egyedfejlodési
géneket tartalmazd lokuszok mellett 6t masik nagyobb hatast lokuszt is
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azonositottunk, amelyek az 1A, 1B, 4A, 6A ¢és 6B kromoszémaékon helyezkednek el.
Ezek koziil néhany egyedfejlodési fazis szabalyozasa mellett az 1A és 6A lokuszok
foleg a ndvénymagassagot meghatarozé komponensekkel alltak 6sszefiiggésben, mig a
4A és a 6B lokuszok a terméskomponensekkel. A késdbbiekben célunk e lokuszok

szerepének részletesebb vizsgalata iranyitott keresztezésekkel.
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