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1. BEVEZETÉS 

 

A hosszútávon fenntartható mezőgazdaság szükséges feltétele a betegség-ellenálló és más értékes 

agronómiai tulajdonságokkal rendelkező vad rokon növényfajok nemesítésbe vonása. 

A termesztett szőlő Észak-Amerikában és Ázsiában fellelhető vad rokonfajai jó lehetőséget 

kínálnak a betegségek és kártevők elleni nemsítésben. Az elmúlt évtizedben a figyelem központjába 

kerültek a kínai Vitis fajok az erős lisztharmat rezisztencia és a gyümölcs minőségét nem befolyásoló 

tulajdonságai miatt, szemben az amerikai rezisztens fajokkal, melyek rontják a szőlő minőségét. 

A szőlő lisztharmat (Erysiphe necator) a termesztett szőlő fő gombás betegsége, minden 

szőlőtermesztő területen problémát okoz a világon. Az lisztharmat-rezisztens fajtákkal elkerülhetjük 

a gombaölő szerek kiterjedt alkalmazását, ami költséges és munkaigényes, valamint káros hatással 

van a környezetre. Továbbá több, rezisztenciát biztosító allél ötvözése egy fajtában is szükséges a 

nemesítés során, mert a gyorsan evolválódó kórokozó könnyen áttörheti egyetlen rezisztencialókusz 

védelmi vonalát. Az újabb genetikai módszerek lehetővé teszik, hogy az új rezisztenciaforrásokat 

hatékonyan és gyorsan feltárjuk és alkalmazzuk a nemesítésben. Térképező populáció előállítása, 

illetve rezisztencialókuszok azonosítása genetikai térkép segítségével egy nagyon hatékony 

molekuláris eszköz a nemesitők kezében. A genetikai térképezés során a molekuláris munka szinte 

félautomata módon megoldható és általános elterjedt, a fenotipizálási-rendszerek azonban növény- 

és betegség-specifikusak. Alapvető fontosságú, hogy hatékonyan és pontosan értékeljük 

fenotipusosan a populációt. 

Ebben a dolgozatban több lisztharmat-rezisztenciával rendelkező kínai Vitis piasezkii egyedet 

vizsgáltunk, amik az 1980-as kínai-amerikai botanikai expedíció gyűjtéséből száramaznak, a nyugat 

Hubei tartományból.  
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2. CÉLKITŰZÉSEK 

 

 Vitis piasezkii DVIT2027 F1 populáció lisztharmat tüneteinek felvételezése szabadföldön, 

a rezisztencia genetikai jellegének meghatározásához 

 Az F1 populáció lisztharmatfertőzésre adott fenotípusának értékelése szabályozott 

környezetben: üvegházban vizuálisan és mikroszkóp alatt in vitro vizsgálatok során 

 Egy nem vizuális, kvalitatív módszer alkalmazása a lisztharmatfertőzés mértékének 

pontos meghatározásához, így megerősítve a vizuális szubjektív eredményeket 

 Mikroszatellit markerek segítségével a V. piasezkii DVIT2027 limitált genetikai 

térképének megszerkesztése 

 QTL térképezés: a rezisztenciáért felelős genetikai régiók azonosítása. A genotípusos és 

fenotípusos adatok együttes elemzése 

 A térképezett rezisztencialókusz vizsgálata több különböző eredetű lisztharmat-

izolátummal, megbizonyosodva arról, hogy a rezisztencia széleskörű és stabil  

 Rekombináns genotípusok azonosítása a kiterjesztett térképező populáción és a következő 

generációk keresztezéseiben. A genetikai régió szűkítésé során új SSR markerek 

fejlesztése 

 A további rendelkezésre álló V. piasezkii egyedek fertőzése szőlő lisztharmattal 

 Megvizsgálni a nemhez kötött molekuláris markerekek és virágzástípus együttes 

szegregációját ebben az ázsiai Vitis fajban 
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3. ANYAG ÉS MÓDSZERTAN 

 

3.1. Növényanyag 

A 11-373 névvel jelzett térképező populáció a lisztharmatra fogékony V. vinifera F2-35 

(‘Carignane’ × ‘Cabernet Sauvignon’) és az ellenálló V. piasezkii DVIT2027 keresztezésének 

eredménye.  

3.2. Lisztharmatfertőzés értékelése 

A 11-373 populáció lisztharmattüneteinek értékelése több környezetben: két egymást követő 

évben természetes és mesterséges fertőzéssel szabadföldön, üvegházban négy ismétlésben, és in vitro 

fenntartott leveleken laboratóriumi körülmények között. A lisztharmat levélhez viszonyított tömegét 

molekulárisan qPCR reakciókból kapott eredmények alapján számoltuk. A fertőzés mértékét 

szabadföldön a hajtáson, illetve vesszőn és a leveleken értékeltük. Az alap térképező populáció 277 

magoncából 253-at illetve 261-et értékeltünk 2013-ban és 2014-ben. Összesen 258 magonc 

lisztharmat-fogékonyságát vizsgáltuk négy ismétlésben üvegházban. Szintén 258 magoncot 

értékeltünk négy ismétlésben mikroszkóp alatt (Leica EZ4 D) laboratóriumi körülmények között in 

vitro fenntartott leveleken. A vizuális értékeléseket minden esetben két ember végezte egymástól 

függetlenül. Végül qPCR-rel értékeltük 247 magonc lisztharmat fertőzöttségének mértéket az in vitro 

vizsgálatokból származó leveleken. 

3.3. Genotipizálás és a genetikai térkép elkészítése 

 A DNS-kivonás friss, fiatal levélszövetből történt CTAB protokoll alapján (Riaz et al., 2011). 

Összesen 277 magonc (11-373 populáció) szolgálta az alap térképezőpopulációt a genetika térkép 

létrehozásához. Ötszázhúsz korábban már publikált mikroszatellit markert teszteltünk egy 

nyolcmintás rész-populáción, szülői és magonc DNS-mintákkal.  

Azért, hogy tovább telítsük a kilences és tizenkilences kromoszóma megfelelő régióit, tizennégy 

új SSR-markert terveztünk (PN9 és PN19 sorozat) a PN40024 12x genomszekvencia segítségével 

(Jaillon et al., 2007).  

A PCR-termékeket az ABI 3500 kapilláris elektroforézis rendszerben futtattuk. Az allélméreteket 

a GeneMapper 4.1 szoftver (Applied Biosystem Co., Ltd., USA) segítségével állapítottuk meg. 
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3.4. QTL analízis 

A QTL (quantitative trait locus) analízist minden egyes fenotípusadattal két különböző módszerrel 

végeztük a MapQTL 6.0 szoftverrel konszenzus és szülői térképeken is (Van Ooijen, 2009 and 2011). 

Először intervallum térképezéssel, regressziós algoritmussal vizsgáltuk az adatokat, majd minden 

lehetséges QTL megismeréséért többszörös QTL térképező módszert (MQM) alkalmaztunk 

kofaktorok kijelölése után. 

 

3.5. Rekombinások azonosítása 

További keresztezésekből származó négy populációt vizsgáltunk (pseudo-backcross - pBC1), 

amelyekben Ren6 vagy Ren7 vagy mindkettő lókusz megtalálható volt. Mind a négy populáció 

esetében egy lisztharmatrezisztens 11-373 magonc, a fogékony V. vinifera ‘Malaga Rosada’-val volt 

keresztezve. A 13-350 és 13-351 populációk (szegregálódik Ren6-re), 13-352 (Ren6, Ren7), és 14-

353 (Ren7), 396, 125, 133 és 256 magoncot tartalmaznak. További 259 magoncot vizsgáltunk az F1 

11-373 populációból, illetve minden pBC1 magoncot, hogy a potenciális rekombinánsokat 

megtaláljuk. A lisztharmat-fogékonyságot több ismétlésben vizsgáltuk minden rekombináns jelölt 

növényen, és részpopulációkon üvegházban, valamint in vitro levélteszteken. A fertőzéseket és 

értékeléseket a fentebb már leírtak szerint végeztük. 
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4. EREDMÉNYEK 

 

4.1 A lisztharmat tünetek értékelése 

Az F1 11-373 magoncpopulációt különböző kísérletes módszerekkel értékeltük. A szabadföldi 

értékeléseket két egymást követő évben végeztük (2013-2014), továbbá üvegházban, in vitro 

tesztekben és molekulárisan qPCR-rel mértük fel a magoncok rezisztenciáját. Az eredményeket az 1. 

és 2. táblázatokban foglaltuk össze.   

 

1. táblázat A 11-373 populáció lisztharmat-rezisztencia QTL térképezéséhez felhasznált fenotípusos 

adatsorok összefoglaló statisztikája.  

Fenotípus 
Magoncok

száma 
Átlag Variancia Min  Medián Max 

Levél 2013 253 0.51 0.55 0 0.33 3.83 

Vessző 2013 253 0.23 0.29 0 0 3.5 

Levél 2014 261 1.29 3.09 0 0.5 5 

Vessző 2014 261 0.88 2.41 0 0 5 

Üvegház 258 1.36 1.36 0 0.43 4 

in vitro  258 1.55 2.57 0 0.97 4 

qPCR 247 6.62 9.63 0.25 6.87 12.67 

a A lisztharmat tüneteket két egymáskövető évben értékeltük szabadföldön. Üvegház, in vitro, és   

qPCR-alapú molekuláris kísérleteket három- négy biológiai ismétlésben végeztük 2014-ben.  

 

2. táblázat A QTL térképezéshez felhasznált adatsorok páronkénti korrelációja a 11-373 alap 

térképezőpopulációban.  

 Levél 2013 Vessző 2013 Levél 2014 Vessző 2014 Üvegház in vitro qPCR 

Levél 2013 1.0 - - - - - - 

Vessző 2013 0.632a 1.0 - - - - - 

Levél 2014 0.591 0.465 1.0 - - - - 

Vessző 2014 0.633 0.59 0.827 1.0 - - - 

Üvegház 0.499 0.374 0.842 0.664 1.0 - - 

in vitro 0.409 0.283 0.786 0.617 0.91 1.0 - 

qPCRb -0.365 -0.245 -0.697 -0.546 -0.767 -0.818 1.0 

  aMinden R2 érték szignifikáns (p<0.001). 

 bA qPCR tesztekből származó fertőzési koefficiens természetes logaritmussal volt normalizálva. A 

korreláció inverz a többi vizuális értékeléshez képest.  
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4.2 QTL analízis 

A QTL analízis intervallum térképező (IM) és többszőrös-QTL térképező módszert alkalmaztuk 

mind a szülői és a konszenzus térképeken. Szignifikáns QTL-eket csak a DVIT2027 szülői térképen 

találtunk, ezért az ezen találtakat közöljük, hiszen a rezisztencia a V. piasezkii DVIT2027-ből 

származik. 

Az intervallum térképezés két rezisztencialókuszt azonosított, a kilences kromoszómán (Ren6) és 

a tizenkilences kromoszómán (Ren7). A PN9-057 és a PN9-068 SSR markerek határolják a 

legmagasabb LOD értéket a kilences kromoszómán. A Ren6 lókusz pozíciója nem változott a 

különböző fenotipikus adatsorok alkalmazása során, de a statisztikusan megmagyarázható 

fenotipikus variancia különbözött a fenotipizálási módszerek között. A maximum 67,9% volt, 54,3 

LOD értékkel az in vitro levéltesztekkel történt vizsgálat során. A fent említett két markert használtuk 

minden következő F1 és pBC1 populációkban rekombinánsok keresésére. Az IM analízis során a 

VVIp17.1 és VMC9a2.1 markereket azonosítottuk, mint a Ren7 lókuszt legszorosabban határolókat 

a szabadföldi 2013-as és 2014-es levél és vesszőről származó adatokkal. Az üvegház, az in vitro és a 

qPCR vizsgálatokból származó adatokkal a legmagasabb LOD értéket határoló markerek a 

VMC9a2.1 és a VMC5h11. A Ren7 lókusz maximum 19% fenotipikus varianciát magyarázott meg, 

11,92 LOD értékkel a 2014-es vessző adatok analízise során. Mind a három említett markert 

(VVIp17.1, VMC9a2.1 és VMC5h11) használtuk a rekombinánsok azonosítására a további F1 és a 

pBC1-es populációkban. 

A többszőrös QTL-analízis (MQM) megerősítette az intervallumtérképezés során megismert 

lókuszokat (1E. ábra). Az automatikus kofaktor szelekció azonosította a PN9-068 SSR markert, mint 

kofakort a Ren6 lókuszhoz. Ez elmondható minden fenotipikus adatsorra, kivéve a gyengébb 2013-

as szabadföldi értékeléseket. A PN9-068 kofaktorral történő analízis során a Ren6 lókusz által 

megmagyarázott fenotípusvariancia változó volt a különböző fenotipikus adatokkal. A legmagasabb 

fenotipikus variancia 62% volt az in vitro adatokkal, ami mögött 66,28 LOD érték állt. A Ren7 lókusz 

esetébem a VVIu09 marker volt a választott kofaktor a üvegház és az in vitro adatsorokkal és 

VMC5h11 a qPCR analízissel. Ez a két marker kapcsolt, és 0,9 cM távolságra van egymástól a 

térképen. A legmagasabb megmagyarázott variancia igy 18,1% volt a 2014 vessző adatsorokkal, ami 

mögött 14,55 LOD érték áll. 

Azért, hogy jobban megismerjük a két lókusz sajátosságait, az F1 egyes magoncpopulációt két 

részre osztottuk a Ren6 és a Ren7 haplotípusok jelenléte alapján. Minden genotípust, ami hordozta a 

Ren6-tal kapcsolt allélt (PN9-068, 174bp), kizártunk az analízisből, és IM analízist alkalmaztunk a 

megmaradt részadat-halmzon, ami elméletileg csak a Ren7 lókusszal szegregál. Az analízis Ren6 

hiányában megemelte a Ren7 jelentőséget, és a lókusz 71,9% fenotipikus varianciát magyaráz meg 
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35,58 LOD értékkel az üvegházból származó adatsorokkal. Ezt az IM analízist fordítottan is 

elvégeztük, az összes genotípust, mely tartalmazta a Ren7 kapcsolt markert (VMC9a2.1, 163bp) 

kizártuk az adatsorokból. Így a Ren6 lókusz 95,4% fenotipikus varianciát magyarázott meg 95,76 

LOD értékkel (1C-D ábra). Azért, hogy megerősítsük, hogy semmilyen más genetikai komponens 

nem játszik szerepet a rezisztencia kialakításában, megvizsgáltuk az adatokat mindkét lókusz 

kizárásával. Intervallum térképezés ezen részadatokon nem adott semmilyen szignifikáns QTL-t. 

 

 

1. ábra A Ren6 és a Ren7 lókuszok azonosítása intervallum és többszörös QTL térképezéssel. (A, B) 

Intervallumtérképezés eredménye a teljes populáción talált szignifikáns QTL-ekkel: a kilences és tizenkilences 

kromoszómákon. (C, D) Intervallum térképezés rész adatsorokon, amik a Ren6 és Ren7 lokális haplotípusa 

alapján voltak kiválasztva. (E) A többszörös QTL térképezés eredménye (MQM) mind a tizenkilenc 

kromoszómán (DVIT2027). Levél 2013, Levél 2014 és Vessző 2013, Vessző 2014 fenotipikus adatok 

szabadföldön felvételezett lisztharmat tünetek, míg az üvegház és az in vitro vizsgálatok kontrollált 

körülmények között történtek. Minden ábrán, a nyíl a legmagasabb LOD értéket és a hozzátartozó 

megmagyarázott fenotipikus varianciát mutatja százalékban az üvegházból származó adatokkal. A piros 

szaggatott vonal a LOD küszöbértéket mutatja.   
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2. ábra Összehasonlító ábra a lisztharmat fejlődéséről in vitro levelekről különböző rezisztencialókuszokkal. 

A levelek légülepítő toronnyal voltak fertőzve, és öt nappal a fertőzés után megfestve Coomassie Briliant kék 

festékkel, így láthatóvá váltak a gomba képletei a levél felületén (A) Ren6-/Ren7-, (B) Ren6-/Ren7+, (C) 

Ren6+/Ren7-, és (D) Ren6+/Ren7+. A barnás-sárga sejtek az appreszória alatt a rezisztencialókusz által 

indukált hiperszenzítív reakció részei. A fehér méret referenciavonal a bal sarokban 50µm-et jelent. 
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3. ábra Lisztharmat-fogékonyság a négy genotípus osztályba sorolt F1 populáción. Tukey-teszttel észlelt 

szignifikáns eltéréseket illusztrálnak a különböző betűk (a, b, c,). Az ‘n’ az ebben az analízisben felhasznált 

genotípusok számát jelenti. A leveleken fejlődött lisztharmat relatív tömegét qPCR-rel állapítottuk meg. Az 

ábrázolt fertőzési koefficiens a 2-ΔCT természetes logaritmusa. A magasabb értékek kevesebb 

lisztharmattömeget jelentenek a levél felületén. 
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4.3  A Ren6 és a Ren7 lókuszok sajátosságai 

Egyértelműen látható a 2. ábrán a hiperszenzítív reakció (HR) eredménye azokon a 

genotípusokon, melyek tartalmazzák a Ren7 (2B. ábra) vagy a Ren6 (2C. ábra) lókuszt. A Ren7 

esetében HR látható a másodlagos hifából fejlődő appresszóriáknál is, míg a Ren6 esetében a 

kicsírázott konídiából származó appresszórimok körüli HR látható egyedül. A HR reakció 

legvalószínűbb magyarázata a programozott sejthalál (programmed cell deth – PCD) miután a növény 

felismerte specifikus lisztharmat effektorokat (Qui et al., 2015). Evvel szemben a PCD sebessége és 

hatékonysága különbözőnek tűnik a két lókusz esetében. 

 

4.4  További rekombinánsok azonosítása 

További genotípusok genetikai vizsgálata során, az F1 11-373 és a négy leszármazott pBC1 

populációkból, a Ren6 és a Ren7 lókuszokat határoló markerekkel azonosítottuk a rekombinánsokat.   

A 2,2 cM genetikai távolságban Ren6 lókuszban (PN9-057 és PN9-068 között) tizenhárom 

rekombináns magoncot azonosítottunk 1,169 magonc vizsgálata során. A Ren7 lókusz esetében a 2,3 

cM genetikai távolság szűkítése érdekében 917 magoncot teszteltünk a lókuszt határoló markerekkel. 

Kilenc rekombinánst találtunk az F1 populációban (n=536), ebből öt nem tartalmazza a Ren6-os 

lókuszt. További két pBC1 populációt vizsgáltunk (n=386) távolabbi határoló markerekkel, a 

VMC9a2.1 homozigozitása miatt a rezisztens szülőben. Ezekben a pBC1 populációkban Tizenhárom 

rekombinánst azonosítottunk, és tizenkettő nem tartalmazta a Ren6 lókuszt. 

 A genetikai térképre helyezve rekombinánsoknál alkalmazott markereket, a Ren6 lókusz a PN9-

066.1 és a PN9-067 markerek közé esik. A fizikai távolság a két marker között 22 kb az PN20024 

genomszekvencia alapján. A Ren7 lókusz esetében a térképhez két új mikroszatellit markert 

adhattunk (PN19 sorozat). A Ren7 lókusz a PN19-022 és a VMC5h11 markerek között helyezkedik 

el és az ennek megfelelő fizikai távolság a PN20024 genomszekvencián 330 kb. 
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5. KÖVETKEZTETÉSEK 

 

5.1. A Vitis piasezkii-ban kettő egyedi lókusz határozza meg a rezisztenciát lisztharmat ellen 

 A dolgozatban összegzett munkában (i) lisztharmatrezisztenciát találtunk tíz különböző kínai V. 

piasezkii szőlőben, (ii) létrehoztunk F1 és pBC1 nemesítési populációkat az egyik rezisztens V. 

piasezkii-vel, (iii) azonosítottunk két rezisztencialókuszt, névleg a Ren6-t és Ren7-t, melyek két 

különböző, a kilences és a tizenkilences kromoszómákon találhatók. Lisztharmatrezisztenciát nem 

azonosítottak még ezeken a kromoszómákon a korábban publikált tanulmányok szerint (Dalbó et al, 

2001, Hoffmann et al, 2008, Welter et al, 2007, Coleman et al, 2009, Riaz et al, 2011, Ramming et 

al, 2012, Blanc et al, 2012, Feechan et al, 2015). A Ren6 és Ren7 lókuszok jelentőségét kiemeli, hogy 

a térképezés során több különböző módszerrel és környezetben azonosítottuk. A szabadföldi 

értékelésként leveleken és vesszőn látható tünetek leírását két egymást követő évben végeztük, majd 

ezen adatok értékeit megerősítettük üvegházban, in vitro tesztekben és molekuláris kisérletekkel. 

Általánosságban elmondható, hogy a szabadföldi értékelés változhat évről évre, az időjárástól 

függően, nem beszélve a lisztharmatpopuláció biológiájáról, és annak dinamikájáról a 

szőlőültetvényben (Montarry et al., 2008). A korábbi tanulmányokkal egyetértésben észleltük, hogy 

a növény fejlődése is szerepet játszik a fertőzés mértékében (Barba et al., 2015). A két év fertőzési 

mértéke között jelentős különbséget a térképezés során kapott eredmények is mutatják (1. ábra). 

Mindazonáltal a két új lókuszt ugyanabban a genomi pozícióban azonosíthattuk függetlenül attól, 

hogy melyik év, vagy módszer fenotipikus adatait használtuk.  

 

     5.2. A lisztharmat rezisztencia jelenléte Közép Ázsiában és Kínában  

 A V. piasezkii a második kínai szőlőfaj, amiben erős szőlő lisztharmatrezisztencia fedezhető fel és 

amiben rezisztencialókuszt azonosíthattunk. Lisztharmatrezisztencia korábban már térképezésre 

került a V. romanetii-ből (Ren4, Riaz et al., 2011, Ramming et al., 2012). Sok közép-ázsiai termesztett 

és vad szőlőben (V. vinifera spp. sylvestris), a termesztett szőlő (V. vinifera spp. sativa) ősében is 

azonosítottak részleges rezisztenciát (Hoffmann et al., 2008, Coleman et al., 2009, Riaz et al., 2013a, 

Amrine et al., 2015). Az erős lisztharmatrezisztencia jelenléte látszólag ellentmond az elfogadott 

elméletnek, miszerint az E. necator a vad észak-amerikai szőlőfajokkal együtt evolválodott, majd a 

tizenkilencedik század közepén került Európába és onnan terjedt el a világ többi részére (Brewer and 

Milgroom, 2010). Ez az elmúlt több mint másfél évszázad, evolúciós szempontból kevés időnek 

tűnhet, hogy az ázsiai szőlőben új és elterjedt rezisztencia alakuljon ki (Riaz et al., 2013b).  
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Két lisztharmatrezisztencia-lókusz jelenléte egy sor további kérdést vethet fel. Lehet, hogy ezek a 

lókuszok egymástól függetlenül fejlődtek, vagy egyik a másikból származik? A lehetséges válasz 

ezekre a kérdésekre a genetikia régiók összehasonlító szekvencia analízisével adható csak meg. Nem 

találtunk jelentős rezisztenciagéneket a Ren6 22 kb méretű és a kiterjesztett 60 kb régiójában, 

valamint a Ren7 330 kb méretű lókuszban a V. vinifera PN40024 (12X.1) referenciagenomban.  

 A további V. piasezkii növények, amik a Shennongjia Erdészeti Kerületből származnak, 

tartalmazzák vagy az egyik vagy mindkettő lókuszt, azt mutatva, hogy a lisztharmatrezisztencia 

elterjedt lehet. Nagyon érdekfeszitő lenne további vadszőlőket, főleg V. piasezkii-t gyűjteni annak 

természetes élőhelyén, Északkelet- és Nyugat-Kínában, hogy összehasonlító elemzésben felderítsük, 

hogy azok azonos vagy különbőző lisztharmatrezisztenciát hordoznak. Egy ilyen munka, a 

legnagyobb genetikai diverzitást átölelve, segíthetné feltérképezni a lisztharmatrezisztencia 

evolúcióját a területen. Az is valószínű, hogy a két lókusz egymástól függetlenül öröklődött és később 

került természetes hibridizáció útján egy vonalba.  

  

5.2. Fenntartható rezisztencia nemesítése 

 A szőlő lisztharmat egy gyorsan evolválódó patogén, a többféle szaporodási stratégiának és az 

erős szelekciós nyomásnak – pl. a kiterjedt szintetikus fungicidek alkalmazásának – köszönhetően 

minden szőlőtermesztő régióban a világon (Jones et al., 2014).  Rezisztencialókuszokat lisztharmat 

ellen azonosítottak már több észak-amerikai, közép-ázsia és kínai fajban (Hoffmann et al., 2008, Riaz 

et al., 2013a, Riaz et al., 2011, Ramming et al., 2012, Feechan et al., 2015). Általános, hogy egy gén 

erős és megbízható rezisztenciát kölcsönöz egyes patogénrasszok ellen változákony környezeti 

feltételek mellett. Az ilyen monogénes rezisztencia is tud erös szelekciós nyomást gyakorolni a 

patogénre, ami olyan vonalak evolválodását teszi lehetővé, amelyek áttörik ezt a rezisztenciavonalat 

(Peressotti et al., 2010, McDonald and Linde, 2002). Fenntarthatóan erős lisztharmatrezisztencia 

kialakítása világszerte cél a szőlő nemesítési központokban. Elterjed módszer a nemesítők között, 

hogy olyan stratégiát alkalmazzanak, ami segíti csökkenteni a szelekciós nyomást, úgy, hogy több 

különböző R gént kereszteznek, különböző háttérű genetikai háttérrel és így csökkentiek a virulens 

vonalak evolúcióját elérve egy fenntarthatóbb rezisztenciát a monokultúrás ültetvényekben. Az itt 

közölt két lisztharmat lókusz azonosítása, ami egymástól függetlenül öröklődik, nagy segítség ebben 

a munkában. Eddig, lisztharmat rezisztencialókuszokat azonosított és térképeztek a 12, 13, 14, 15 és 

18 kromoszómákon különböző Észak Amerikából, Közép Ázsiából és Kínából származó vad 

szőlőkből (Dalbó et al., 2001, Welter et al., 2007, Hoffmann et al., 2008, Coleman et al., 2009, Riaz 

et al., 2011, Ramming et al., 2011, Blanc et al., 2012, Riaz et al., 2013a, Feechan et al., 2015, Feechan 

et al., 2013). A gén(ek) jelenléte egy új kromoszómán nagy segítség abban hogy ezeket a már ismert 
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lókuszokat kombinálják, és markerekre alapozott szelekcióval hatékonyan szelektálják (Eibach et al., 

2007).  Jelenleg a nemesítők figyelme arra is kiterjed, hogy különböző Vitis fajokból keresztezzenek 

össze lókuszokat, azzal a feltételezéssel, hogy ezek különböző lisztharmatot felismerő molekuláris 

mintázattal rendelkeznek (Feechan et al., 2015). Ez biztosíthatja, hogy egy mutáció a kulcs effektor 

molekulák közül, ne eredményezze minden a növényben összekeresztezett rezisztencia fehérjetermék 

párhuzamos felismerését és ezáltal a rezisztencia kikerülését. Jelenleg nagyon kevés információ áll 

rendelkezésre az ismert R lókuszok rassz-specificitásáról. Nemrég egy tanulmányban Feechan és 

munkatársai (2015) bemutatták, hogy a Run1 és a Run2.1 lókuszok, melyek különbőző M. 

rotundifolia nemesítési vonalból származnak, egyértelműen különbőző választ adnak a Run1-es 

lókusz védelmét áttörő Musc4 lisztharmatvonallal szemben, vagyis bemutatták a két lókusz együttes 

alkalmázásnak szükségességét. Hasonlóan, előzetes adatok azt mutatják, hogy a Ren6 és Ren7 

lókuszok nincsenek veszélyeztetve a Musc4 vonallal szemben. Így feltételezhető, hogy a Ren6 és 

Ren7 lókuszok, amik rezisztenciát biztosítanak észak-amerikai és ausztráliai lisztharmatvonalakkal 

szemben, valószínűek Kínában fejlődtek az ott található lisztharmatvonalak ellen (Wan et al., 2007, 

Wang et al., 2008b). Ezáltal ezek a lókuszok nagyon értékes források a lisztharmatrezisztencia-

nemesítésben. A Vitis piasezkii neutrális gyümölcs íze és könnyen keresztezhetősége a V. vinifera 

fajokkal, egy nagyon kényelmes és gyors megoldást jelenthet magas minőségű és 

lisztharmatrezisztens vonalak kialakításra. A szorosan kapcsolt marker segítségével lehetőség van 

ezeket a vonalakat bevonni előrehaladt nemesítési vonalakba, amelyek már rendelkeznek más R 

lókusz genetikai háttérrel, és így létrehozhatóak olyan szőlőfajta-vonalak, amelyek fenntartható 

rezisztenciával rendelkeznek ez ellen a fontos patogén ellen. 
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6. ÖSSZEFOGLALÁS 

 

 A szőlő lisztharmatbetegséget az obligát biotróf patogén, aszkosporás gombák közé tartozó 

Erysiphe necator okozza. Minden termesztett szőlőfajta erősen fogékony erre a betegségre. A gomba 

megfertőzhet minden zöld élő szövetet, és nagy mértékben csökkentheti a produkciót, ha nincs 

kontrollálva. Egy szezonban akár tizenöt permetezés is szükséges lehet, hogy a lisztharmat fertőzést 

visszafogják. A permetezett vegyszerek káros hatással vannak a környezetre és ártalmasak az emberi 

szervezetre. Hatékony módja lehet a lisztharmat elleni védekezésnek, ha a nemesítés során vad 

fajokból vezetünk be rezisztenciaallélokat az új fajtákba.  

 Az elmúlt években az ázsiai vadszőlők több szempontból fontos eszközzé váltak a nemesítők 

kezében. Ezek a fajok könnyen keresztezhetők más Vitis fajokkal és a keresztezésből származó 

magoncok áltában jobb minőségű gyümölcsöt adnak, mint a vad észak-amerikai fajokkal történő 

keresztezésből származóak. 

 Dolgozatomban bemutatjuk a kínai Vitis piasezkii SSR-alapú molekuláris térképét. A 

genetikai térkép 277 magonc genotipizálásával készült, melyek egy F1 populáció részei: a fogékony 

Vitis vinifera F2-35 és a rezisztens V. piasezkii DVIT2027 keresztezéséből. 

 A magoncokat értékeltük lisztharmat ellen szabadföldön, üvegházban és in vitro tesztekben, 

hogy számszerűvé tegyük a rezisztencia mértékét. Bemutatjuk a genetikai térképen azokat a genomi 

régiókat, amelyek felelősek a rezisztenciáért a lisztharmatfertőzéssel szemben. QTL-analízis során 

azonosítottunk két jelentős lisztharmatrezisztencia lókuszt, a kilences kromoszómán (Ren6) és a 

tizenkilences kromoszómán (Ren7), amelyek 74,8% kumulatív fenotipikus varianciát magyaráznak 

meg. A két lókusz külön QTL-analízise a másik jelenléte nélkül rendre 95,4% és 71,9% fenotipikus 

varianciát magyaráz meg. További F1 populációból származó 259 magoncot és 910 magoncot még 

négy utódpopulációból megvizsgáltunk, és SSR-markerekkel a Ren6 és a Ren7 lókusz fizikai 

távolságát 22 kb-ra és 330 kb-ra szűkítettük a V. vinifera PN40024 (12X.1) genomszekvenciához 

hasonlítva 

 Elsőként számolunk be arról, hogy lisztharmat-rezisztenciát térképeztünk a V. piasezkii-ben, 

egy kínai vadszőlő fajban. A két különböző lisztharmat rezisztenciát lókuszt azonosítottuk több más 

V. piasezkii egyedben is. A lókuszok olyan kromoszómákon helyezkednek el, amiken eddig még nem 

találtak lisztharmat-rezisztenciát. Ezek olyan potenciális értékkel rendelkeznek, amely megkönnyíti 

a lisztharmat elleni nemesítési munkát, hogy hosszan fenntartható, erős rezisztenciával rendelkező 

fajtákat lehessen nemesíteni a gyorsan evolválódó gomba patogén ellen. 
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7. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 

 

1. Jól korrelál, így alátámasztja egymást a 11-373 térképező populáció lisztharmat-

fogékonyságának értékelése fenotipizálási rendszerekben: különböző környezetben, fertőzési 

módszerrel és növényi fejlődési fázisban 

2. Először alkalmaztuk sikeresen a qPCR-technikát mint fenotipizálási eszközt szőlő 

lisztharmat-rezisztencianemesítés során 

3. Megszerkesztettük a V. piasezkii DVIT2027 első genetikai térképét, 19 kromoszómán a 208 

mikroszatellit marker megfelel a már korábban ismert szőlő referenciatérképeknek 

4. Két új rezisztencialókuszt térképeztünk egy V. piasezkii növényben. A két genetikai régió a 9 

és a 19-es kromoszómákon található. Ezek eddig még nem ismert rezisztenciarégiók a 

szőlőnemesítésben. Differenciál QTL vizsgálatok során a két lókuszt analitikusan 

megerősítettük, mindkettő önmagában megfelelő rezisztenciát biztosít 

5. A lókuszok aspecifikusságát több lisztharmatvonallal szemben bizonyítottuk 

6. A rezisztenciáért felelős genetikai régiókat telítettük markerekkel, az azonosított rekombináns 

magoncokkal finomítottuk a térképezést. Új SSR-markereket terveztünk a genetikai régió 

szűkítésére 

7. Megerősítettük a virágzási fenotípus és a Sex lókusz ko-szegregációjat egy ázsiai szőlőben, a 

V. piasezkii fajban 

8. Azonosítottunk más V. piasezkii egyedeket, amik valószínűleg hordozzák a Ren6 és/vagy a 

Ren7 lókuszt 
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