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1. A MUNKA ELOZMENYEL A KITUZOTT CELOK

Az arpa (Hordeum vulgare L.) igen értékes és fontos gabonaféle, melyet
vilagszerte termesztenek. Vetésteriilete alapjan a  gabonafélék  kozott
vilagviszonylatban a negyedik, mig hazankban a harmadik helyet foglalja el. A
2014/15-0s termesztési ciklusban 49,2 milli6 hektaron termesztettek arpat az egész
vilagon, Osszesen 141,16 milli6 tonna mennyiségben (USDA adat).
Magyarorszagon 2014-ben 322 ezer tonna a tavaszi arpat takaritottak be 83 ezer
hektarrol, mig Oszi arpabol 957 ezer tonnat 205 ezer hektarrol. Felhasznalési
teriilete igen széleskort: értékes takarmany, fontos alapanyaga a malata és
sorkészitésnek, és emberi fogyasztasra is alkalmas.

Az arpatermesztés eredményességét szamos betegség veszélyeztetheti
MATHRE (1997). Hazankban legjelentdsebbek — évjaratonként és fajtanként eltérd
mértékben — a virusok altal kivaltott torpiilések, az arpalisztharmat, az
arpalevélrozsda, a pirenoforas levélfoltossagok ¢és a kaldszfuzariozis, de a
rinhosporiumos ¢s ramularias levélbetegségek elofordulasa is fokozodik
(MANNINGER és MURANYI 2009, TOMCSANYI et al. 2006).

Az arpa pirenoforas, korabban ,helmintosporidzisok” kozé sorolt
betegségeit az aszkuszos Pyrenophora Fr. (konidiumos alak: Drechslera 1to)
nemzetségbe tartoz6 gombak okozzak. Bar vilagszerte tobb mint egy tucat fajuk
el6forduldsat kozoltek a Hordeum nemzetség tagjain (SIVANESAN 1987),
termesztett arpan leggyakrabban a levélcsikoltsagot okozd P. graminea Ito et
Kurib. (konidiumos alak: D. graminea (Rabenh. ex Schlecht.) Shoem.) és a
levélfoltossagokat okozod P. teres Drechs. (konidiumos alak: D. feres (Sacc.)
Shoem.) talalhat6. E két korokozé elterjedt a vilag arpatermesztd régidiban, igy
Magyarorszagon is. Az altaluk okozott termésveszteség altalaban 20-30%-os, de
akar sulyosabb is lehet (KHAN 1987, STEFFENSON et al. 1991, PALAGYI és
TOMCSANYT 2006, TOMCSANYTI et al. 2006). SMEDEGARD-PETERSEN

(1971) a P. teres izolatumait tovabbi két faj alatti csoportba sorolta tlinettipusaik
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alapjan. A hossz- és keresztiranyu nekrotikus foltokat okozoknak a P. teres Drechs.
f. teres Smed.-Pet., a valtozatos alakl, ugynevezett ’spot’-tipusu foltokat
kivaltoknak a P. teres Drechs. f. maculata Smeg.-Pet. neveket adta.

A P. graminea ¢és P. teres mind morfologiai, mind pedig genetikai
értelemben nagyon hasonl6. Hagyomanyos uton csak a tipikus tiinetek alapjan lehet
hatarozottan elkiiloniteni Oket egymadstol. A legjabb kutatdsi eredmények azt
sejtetik, hogy jelenlegi, morfologiai alapokon nyugvo rendszertani besorolasuk
nem tiikrozi valds filogenetikai kapcsolatukat. Taxondmiai besorolasukat illetéen
az elsé kétségek akkor keletkeztek, amikor stabil és termékeny interspecifikus
hibridet hoztak létre kozottiik laboratoriumi keresztezésekben, jelezve a két faj
szoros genetikai rokonsagit (SMEDEGARD-PETERSEN 1983). A gombak
fajszintli azonositasara alkalmazott egyik genomszakasz, a sejtmagi riboszomalis
DNS ITS-régi6é szekvenciaclemzése alapjan nem tudtak egyértelmiien elkiiloniteni
az arpat fert6z6 Pyrenophora fajokat egymastol (STEVENS et al. 1998).

A korokozok fennmaradasuk érdekében folyamatosan prdobalnak
alkalmazkodni adott kornyezet és gazdandvények altal kinalt feltételekhez.
Altalanosan igaz, hogy minél nagyobb egy patogén genetikai véltozatossaga, annal
jobban képes adaptalodni, példaul 0j patotipusok, a korabbiaknal agresszivabb
vagy a fungicidekkel szemben ellendllobb torzsek alakulhatnak ki populacidikban.
Ezért fontos adott foldrajzi/termesztési régiokban eldforduld patogének genetikai
valtozatossaganak, populacidszerkezetének tanulmanyozasa. A P. graminea és a P.
teres képes ivarosan ¢€s ivartalanul is szaporodni, ezért a gomba populaciok
genetikai szerkezete jelentdsen fiigg e két szaporodasi mod relativ gyakorisagatol
(LIU et al. 2011). Heterotallikus gombak 1évén, az ivaros szaporodasahoz, mely a
genetikai valtozékonysag egyik jelentés forrasa, mindkét parosodasi tipusuk
(MATI1 ¢és MAT?2) jelenléte sziikséges. Ahhoz tehat, hogy képet alkossunk eme
koérokozok adott populdcidinak hajlamardl a valtozékonysagra, ismerniink kell
genetikai szerkezetiiket és a parosodasi tipusok eléforduldsat benniik. Mindez

segithet a populdcioban zajlé folyamatok megértésében €s kozvetett modon a
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koérokozok elleni védekezésben (SOMMERHALDER et al. 2006). Hazai
vonatkozasban ilyen adatok nem voltak munkank kezdetéig.
A fentiek alapjan célkitlizéseink a kdvetkezdok voltak:

e A Pyrenophora graminea és P. teres formak, valamint parosodasi
tipusaik azonositasa, elterjedésiik és gyakorisaguk vizsgalata arpan
kiilonbdz6 magyarorszagi termdhelyeken.

e A halozatos levélfoltossagot okozd P. feres f. teres genetikai
valtozékonysaganak,  populdcioszerkezetének  tanulményozasa
hazéankban.

e A P. graminea és P. teres filogenetikai rokonsaganak vizsgalata

tobbgénes szekvenciaelemzéssel.



2. ANYAG ES MODSZER
2.1. Izolatumgyiijtemény

2006 ¢és 2010 kozott mintegy 157 tipikus, atipikus vagy szokatlan tiineteket
mutatd Oszi €s/vagy tavaszi arpa leveleket gylijtottiink orszégszerte (nyugati,
kozponti, délkeleti ¢és ¢északkeleti-régid), jelentds részben a megyei
Korményhivatalok Novény- és Talajvédelmi Osztalyain dolgozok segitségével. A
buzardl szarmazo 51 db izolatumot és a hozzatartozoé adatokat Dr. Csdsz Laszloné
biztositotta szdmunkra. A begytjtott leveleket feldolgozasig szaritott, lepréselt
allapotban, papirzacskdban taroltuk szobahdmeérsékleten. Izolalaskor a 1€ziokrol
nedveskamras inkubalas utan sztereomikroszkop alatt konidiumokat tavolitottunk
el, és burgonya-dextroz-agaron egykonidiumos tenyészeteket allitottunk eld.
Izolatumaink fenntartasa ferde burgonya-dextr6z-agaron tortént 15°C-on steril

paraffinolaj alatt.

2.2. Atipikus levéltiinetekrdl szarmazo izolatumok morfologiai és patogenitdsi
vizsgdlata

Négy olyan arpalevélrél szdrmazé izolatumot (kiszombori, réjtokmuzsaji,
szeged-kecskéstelepi és taplanszentkereszti) valasztottunk ki, melyek szdmunkra
szokatlan nekrotikus tlineteket mutatd levélrél szarmaztak, gyanithatéan
valamilyen pirenofora gomba altali fert6zés kovetkeztében. Kontrollként altalunk
korabban molekularis moédszerrel azonositott két P. teres f. teres tdrzset vontunk be
a laboratériumi tesztekbe.
gyari (Nebotrade) burgonya-dextréz-, kukoricaliszt- (Difco), maléatakivonat-
(Sigma-Aldrich, USA) és centrifugalt V8-dzstsz- (ERWIN és RIBEIRO 1996)
agaros taptalajokon teszteltiik 9 cm-es Petri-csészékben (20 ml agar/csésze) 22°C-
on.

A korokozok  fert6zOképességének  bizonyitdsdra  mesterséges
visszafertdzést hajtottunk végre micélium-szuszpenziok Botond hatsoros
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takarmany arpa 2-4 leveles fiatal ndvénykéire vald permetezésével (5
novény/cserép, 2 cserép/izolatum). Kontrollként vizes kezelést alkalmaztunk. A
fertézés utan a novényeket 24 oraig 100% relativ paratartalom mellett 20°C-on
sOtétben, majd 70% paratartalom mellett 24°C/20°C-os fény/sotét ciklusban
neveltiik hdrom hétig, majd a torzseket visszaizolaltuk és wjra morfoldgiai és
molekularis genetikai vizsgalatoknak vetettiik ala dket.

Mikroszkop segitségével 200-400x nagyitdson izoldtumonként 25
konidiumnak és konidiumtartonak jegyeztikk fel a jellemzd alak- és mérettani
paramétereit. Adataink eltéréseinek statisztikai megbizhatosagat t-probaval és

egytényezds varianciaanalizissel teszteltiik.

2.3. Molekularis genetikai vizsgalatok

DNS-kivonas

A DNS-kivonashoz fagyasztva szdritott tenyészetekbdl micéliumport
készitettiink. A teljes genomi DNS kivonasadt harom kiilonb6z6 modszerrel
végeztik. Egyrészt AUSUBEL és munkatarsai (1994) CTAB-alapti modszerét
alkalmaztuk kisebb modositassal, valamint a preparatumok egy részénél a gyorsabb
¢s modernebb MasterPure™ Yeast DNA Purification Kit (Epicentre
Biotechnologies, Madison, WI, USA) vagy a NucleoSpin Plant II Genomic DNA
Purification Kit (Macherey-Nagel GBMH & Co. KG, Diren, Germany)

technologiat alkalmaztunk kovetve a gyarto utasitésait.

Koérokozdk azonositasa specifikus PCR-rel

Valamennyi izoldtumunkat teszteltiik a P. teres f. teres, P. teres f. maculata
¢s P. graminea PCR-es azonositasara kifejlesztett inditoszekvencia-parokkal.
Osszesen 25 pl végtérfogati PCR-elegyet készitettiink (50 ng DNS; 1,5 mM vagy
2,2 mM MgCl,; 0,2 mM vagy 0,25 mM dNTP; 0,4 uM inditdszekvencia; 1 egység
Tag DNS-polimerdz és 1 x Tag puffer). Inditészekvenciaparonként kiilon

reakciokban tortént a DNS-sokszorositds Bio-Rad C1000-es PCR-készilékkel



WILLIAMS ¢és munkatarsai (2001), illetve TAYLOR ¢és munkatarsai (2002) szerint
(1. tdblazat). Negativ kontrollként DNS helyett steril Milli-Q vizet hasznaltunk. A
kapott termékeket etidium-bromiddal festettiik és UV-fénnyel tettiik lathatova.

Parosodasi tipusok meghatarozasa specifikus PCR-rel

A parosodasi tipus meghatarozasara masok altal (RAU et al. 2005) a MAT1
¢s MAT2 allélekre kifejlesztett specifikus inditészekvencidkkal dolgoztunk. A
PCR-reakcio (1. tdblazat) soran 20 pl végtérfogatu elegyet készitettiink (1x puffer
(20 mM Tris HCI (pH 8,4), 50 mM KCl), 2,5 mM MgCl,, 0,2 mM dNTP, 4 pmol
mindegyik primerbdl, 1 U Tag polimerdz enzim és 20 ng DNS), majd a DNS-
sokszorositast kovetden, mintanként 5 pl PCR-termékeket 1,2 % agardzgélen
(Gibco) futtattuk, és a gélt UV-fényben fotoztuk és értékeltiik, a vart termék

megléte vagy hianya alapjan.

A Pyrenophora teres f. teres genetikai valtozékonysaganak vizsgalata RAPD-
analizissel

RAPD-hoz az Operon Technologies Inc. (Alameda, Amerikai Egyesiilt
Allamok) 30 db inditoszekvenciait hasznaltuk (OPB06-OPB12; OPH09-OPE(7;
OPA14-OPE03; OPB07-OPB10; OPWO03-OPA07; OPWO07-OPW17; OPH20-
OPHI12; OPE20-OPE17; OPBI1-OPB09; OPB16-OPC13; OPG04-OPBO01;
OPE15-OPC16; OPH03-OPE16; OPE01-OPA02; OPI12-OPE19). A PCR-¢elegy 20
ul volt (10 pl Dream Taq'™ PCR Master Mix, 2-2 ul primer, 4 pl steril desztillakt
viz és 2 ul DNS). A DNS-sokszorositast Eppendorf Mastercycler® 96-well PCR
tipust késziilékkel végeztik (el6-denaturacié: 94°C — 2 min, 45 ciklus
(denaturacio: 94°C — 1 min; anellacié: 35°C — 1 min; elongacid: 72 °C — 2 min) uto
polimerizécio: 72°C — 5 min), majd elektroforézist kovetden UV-fény segitségével
tettiik lathatova a termékeket. Minden amplifikalast haromszor ismételtiink.

Kiértékelés soran, a lathatd RAPD-fragmentekbdl binaris matrixot hoztunk
létre, majd a matrix alapjan kiszamoltuk az izolatumaink kozotti genetikai

tavolsagot NEI és Li egyiitthatoval (NEI és LI 1979), majd UPGMA (Unweighted
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Pair-Group Method with Arithmetic mean) klaszter analizissel (SNEATH és
SOKAL 1973) készitettiik az izolatumok kozotti genetikai tavolsagot képileg
abrazold dendrogramot. Mindezekhez a TREECON 1.3b szoftvert haszndltuk
(VAN DE PEER ¢s DE WACHTER 1994).

Kiilonb6z6é  izolatum-csoportokon beliilli és azok kozotti genetikai
polimorfizmusok ¢és differencialtsaig mérésére kiszdmoltuk a polimorf lokuszok
gyakorisagat és Nei-féle gén diverzitast (NEI 1973, 1987). A Nei-féle genetikai
differencialtsag statisztikai megbizhatosagat a X* (Khi-négyzet) proba mintajara
genetikai tanulmanyokban alkalmazott G*-teszttel vizsgaltuk. A genotipusos

valtozékonysag mérésére a Shannon-index €s a Simpson-féle index szolgalt.

Arpat fertz6 Pyrenophora fajok filogenetikai rokonségéanak vizsgélata

A filogenetikai vizsgalatokba bevont izolatumok kiilonb6z6 foldrészekrol és
orszagokbol szarmaztak. Osszesen 13 P. graminea, 13 P. teres f. maculata és 15 P.
teres f. teres torzset tanulmanyoztunk. Kiilcsoportnak a kozelrokon Pyrenophora
tritici-repentis faj egy izolatumat (WAC11137) valasztottunk.

Filogenetikai vizsgalatainkhoz négy olyan sejtmagi DNS-szakaszt
valasztottunk (riboszomalis DNS ITS, B-tubulin, aktin és a glicerinaldehid-3-
fosztat-dehidrogendz), mely mas gombak esetében alkalmasnak bizonyultak
rokonsagi kapcsolatok feltarasara. PCR-es sokszorositdsuk soran a reakcid-elegyek
50 ul végtérfogatiiak voltak. Az egyes fragmentumok sokszorositasat az Eppendorf
Mastercycler® ep 96-well (Eppendorf, Germany) tipust késziilékeivel végeztiik.
Az elektroforézishez minden egyes PCR-termékbodl 8 ul-nyi mennyiséget 1%-os
agarozgélben, 1xTBE pufferben 200 V-on futtattuk meg, majd a gélbe kevert
GelStar hatasara UV-fényben lathatova tettiik a mintazatot.

A kozvetlen szekvencia-meghatarozdshoz PCR-termékeinket elkiildtiik a
Macrogen Europe (Amszterdam, Hollandia) részére, ahol tisztitast kovetden

Sanger-féle eljarassal hataroztdk meg azok nukleotidsorrendjét. A kapott



elektroforegramokat a Staden programcsomaggal (STADEN et al. 2000)
ellendriztiik és manualisan javitottuk a szekvenciakat.

A vizsgalatba vont izolatumok szekvencidinak illesztését kiilon-kiilon az
egyes génszakaszokra a MAFFT program 7-es verzidjanak (KATOH és
STANDLEY 2013) online valtozataval végeztik

(http://mafft.cbrc.jp/alignment/server/) az alapbeallitdsokat hasznalva, majd az ITS-

ben csekély manualis javitast végeztiink.

A 4 genomszakasz illesztett szekvencidibdl egy Osszesen 2375 nukleotid
hosszusaglu tobbgénes adatfajlt allitottunk Ossze, s a korabbiakban kivalasztott
modelleket alkalmazva készitettlink ML és Bayesian filogenetikai fakat. El6bbihez
az IQ-TREE 1.3.4 szoftvert hasznaltuk (NGUYEN et al. 2015). Az ML-fa
eldgazasainak megbizhatésagat a szamitogépes program bootstrap moddszerrel
tesztelte (FELSENSTEIN 1985), ennek értékeit 1000 ismétlésbdl szamitottuk. A
Bayesian filogenetikai elemzést a ,,The CIPRES Science Gateway V. 3.1” online
feliileten (MILLER et al. 2000) futtatott MrBayes v3.2.3 (RONQUIST et al. 2011)

szoftverrel végeztiik.
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1. tablazat A vizsgalatok soran alkalmazott PCR-ciklusok és primerek

elédenaturacio C;iglrflzk denaturacié | 6sszekapcsolas | elongacido | utdpolimerizacid
primerpar fejlesztd
S °C db S °C S °C S °C S °C
PTT-F/R Wi%%g/[g e 150 | o4 35 130 | 94 | 35 | 6556 | 35 | 72 | 120 7
PG-F/R TAY(IZJ(?O%)‘” al |00 | o4 35 |60 | 94 | 60| 68 | 60 | 72| 600 7
PTM-F/R Wla%L(Iz‘A(‘)l(\)’is)' e 150 | o4 35 1 30| 94 | 35 | 65956 | 35 | 72 | 120 7
MAT 1 F/R R‘?Zlg)oe;)al' 180 | 94 30 [30] 94 | 30 | s6 | 30 | 72| 600 7
MAT 2 F/R R‘?z%oe;)al' 180 | 94 30 [30] 94 | 30 | 57 |30 |72 600 7
ITS1 F/ ITS4R WH(IESOE’; al | g0 | o4 35 |45 | 94 | 30 | 57 | 60 | 72| 600 7
T1-F GLASS and
EOLR DONALDSON | 300 | 94 40 | 60| 94 | 60 | 57 | 120 72| 420 7
(1995)
ot VO(IZ% Se)t a1 300 | o 40 |60 | 94 |60 | 57 |120] 72| 420 | 7
ggg_lz'_f{ BER(I?;Egngt Al 300 | o4 40 |60 | 94 | 60 | 65 | 120 | 72 | 420 72

Megjegyzés: s=szekundum; 65»56=ciklusonként csokkentettiik a hdmérsékletet 65°C-rol 56°C-ra.
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3. EREDMENYEK
3.1. Atipikus tiinetekrol szarmazo izolatumok jellemzoi

Szokatlan tiinetekrdl szdrmaz6 négy ismeretlen Pyrenophora izolatumunk
jellemzdit hasonlitottuk 6ssze a PTT két referenciatorzsével. A konidiumtartok €s
tobbsejtii, hengeres konidiumaik alakja, valamint mérettani jellemzdi tekintetében a
két csoport nagyon hasonld paraméterekkel rendelkezett. Kozottik T-probaval
statisztikailag igazolt, de csak igen kismértékli mérettani kiilonbséget a
konidiumtartok csucsi sejtjeinek szélessége, valamint a konidiumok maximalis
sz¢€lessége, alapi sejtjeik hossza és szélessége, alharantfalaik szdma és csucsi
sejtjeik  szélessége vonatkozasaban allapitottunk meg. Ennek ellenére
variancianalizissel, a konidiumok alharantfalainak szdma kivételével, mindegyik
vizsgalt jellemzd vonatkozasaban volt olyan ismeretlen identitasu izolatum,
amelyik szignifikdnsan nem kiilonbozott a PTT-torzsektdl, vagyis az egyes
izolatumok a legtobb vizsgalt hatarozdjellegben nagyon hasonléak voltak.

Négy ismeretlen izolatumunkat nem lehetett elkiiloniteni egymastdl és a
PTT-torzsektol tenyészetmorfoldgiajuk alapjan. Telepeik szine halvanysziirkétol
olajzoldig terjedt, sz¢€liik tobbnyire ép, ritkabban kissé szabdalt volt. Kukoricaliszt-
agar kivételével tomott és alacsony, esetenként feldlldé csomokkal tarkitott
légmicélium fejlodott. Ivaros és ivartalan szaporitd- és kitartoképleteket nem
képeztek. Azonositandd tenyészeteink telepndvekedési sebessége tdg hatarok
kozott  valtozott. Leggyorsabban rendszerint BD-agarokon, leglassabban
malatakivonat-agaron nottek, de ez utobbi kivételével valamennyi taptalaj esetében
atfedéseket figyeltiink meg a PTT referenciaizolatumokkal.

A patogenitasi vizsgalat soran mar a kezelést koveté 4. nap nagyon apro
nekrozisok jelentek meg mind az ismeretelen izolatumainkkal, mind pedig a két
PTT referenciatorzzsel fert6zott novények levelein. Ekkor még nem voltak
tiinettani eltérések. A nekrozisok fokozatosan novekedtek, és végiil a 19. napon
mar két markansan elhatarolhato tiinettipus alakult ki. Valamennyi ismeretlen

identitast izolatumunk néhany milliméteres, kissé megnyult, ovalis, illetve ahhoz
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hasonlé alaku levélfoltokat okozott, mig a kontroll PTT izolatumok jol
elkiilonithetd haldzatos levélfoltosodast okoztak. A kontroll novények levelei
tiinetmentesek maradtak.

3.2. Molekularis vizsgdalatok eredményei

3.2.1. Izolatumok azonositasa specifikus PCR-rel

Osszesen 208, pirenoforas tiineteket mutatd levelet gytijtottiink kiilonbozé
arpa, valamint buza fajtdkrol és nemesitési vonalakrol hazai fObb nemesitd
kozpontok kisérleti parcellain, valamint kiilonb6z6 cégek iizemi tertiletein 2006 és
2010 kozott. A mintak nyolc helyszinrél szdrmaznak 2006-ban, harminckettd
helyszinrél 2007-ben, harminchdrom helyszinrél 2008-ban, tizennégy helyszinrdl
2009-ben ¢és két helyszinrél 2010-ben. A legtdbb izolatumot 2007-ben (az
izolatumok 29%-a) és 2008-ban (34%) gytyjtottiik. [zolatumaink legnagyobb része
(32%) a nyugati régiobol, mig legkevesebb (13%) Magyarorszag kozponti
régiojabol szarmaznak. Az izolatumok nagy részét (102 db, 49%) 6szi arpardl, 26%
tavaszi arparol (55 db) és 25% 6szi buzarol (51 db) gytjtottiik.

Molekularis vizsgélataink soran 142 db (68%) Pyrenophora teres f. teres
torzset azonositottunk. A PTT-k legnagyobb része (31%) az északkeleti régiobdl,
legkisebb része (15%) a kozponti régiobol szarmazott. Talan meglepd, hogy a PTT-
izolatumok legtobb esetben nem a tipikus halézatos levélfoltosodast mutato
levelekrol, hanem keskeny, 1-2 c¢cm hosszi, nem a levélalaptol a csucsig terjedd —
azaz nem P. graminea-tipusi —, rovid nekrotikus levélcsikrdl szarmaztak. Mas
esetekben pedig kicsi, jellegtelen nekrozisokrol. A PTT volt a dominéns korokozo
arpan és buzan egyarant mindegyik évben, 2010 kivételével, mely évrdl csak 5
izolatumot vizsgaltunk.

A megvizsgalt izolatumok kozil 53 db (26%) Pyrenophora teres f.
maculatanak bizonyult. Az izolatumok szintén az orszag kiilonb6zd régidibol
szarmaznak: legtobbet (46%) a délkeleti régiobol gyljtottiink. PTM-et izolaltunk a
kovetkezd, szdmunkra szokatlan tlinettipusokrol: - szabdalytalan alaka apro
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nekrozisok; - ovalis nekrotikus foltok, melyek tipikus PTM tiineteknek felelnek
meg, mellettiik az elszortan elhelyezkedd nekrotikus pettyek; - rovid, hosszukas
nekrozis, melyek mind a kordbbi irodalmi adatokkal, mind a sajat vizsgalatainkkal
egybevagnak.

Izolatumgytjteményiinkben 13 db (6%) Pyrenophora graminea torzset
azonositottunk, aminek nagyobb része (84,6%) a nyugati régiobdl szarmazik. Az
izolatumok minden esetben alaptél induldé hosszanti nekrotikus csikokrol

szarmaztak. 2010 kivételével minden évben gytijtottiink PG izolatumot.

3.2.2. Parosoddasi tipusok eloszlasa

Osszesen 8 PG, 31 PTM és 109 PTT izolatum parosodasi tipusat hataroztuk
meg ¢és vizsgaltuk azok eloszlasat kiilonbozoé régiokban, gyljtési években és
gazdandvényeken.

A vizsgalt 8 P. graminea izolatum kozil 5 a MATI1 ¢és 3 a MAT2
parosodasi tipushoz tartozott. Nagyobb arinyban (6 db) a nyugati régiobol
szarmaztak az izolatumok. A 2006-ban gyiijtott taplanszentkereszti P. graminea
izolatumok esetében mindkét parosodasi tipust megtalaltuk. Az éves eloszlas
tekintetében: 2006-ban 1:2, 2007-ben 3:0, 2008-ban pedig 1:1 volt a MAT1:MAT?2
aranya.

A vizsgélt 31 P. teres f. maculata 1zolatum 68%-a MATI, mig 32%-a
MAT?2 parosodasi tipushoz tartozott. Tekintetbe véve a teljes gylijtési periodust, a
parosodasi tipusok eloszlasa és a vizsgalt PTM izolatumok szdma sem volt azonos
a kiilonbozo régiokban: a kdzponti, a délkeleti és a nyugati régiokban a MATI, mig
az északkeleti régioban a MAT2 volt nagyobb aranyban.. A 2006-ban begyjtott
buzarol szarmazo bolyi mintdknal, valamint a 2009-es taplanszentkereszti arparol
szarmazd izolatumok esetében szintén talaltunk kiilonb6zé parosodasi tipusba
tartozo azonos teriiletrél szarmazo izolatumokat. A legtobb évben tobbségben volt
a MAT] parosodasi tipus, 2006-ban 5:2, 2007-ben 8:4, 2008-ban 2:2, 2009-ben 4:2

¢s 2010-ben 2:0 volt a két parosodasi tipus el6fordulésa.
14



A legtobb (109 db) azonositott parosodasi tipust izolatum a Pyrenophora
teres f. tereshez tartozott, kozottiikk 6sszesen 56 db MAT1 (51%) és 53 db MAT2
(49%) tipusu volt, de 2006-ban és 2007-ben a MATI1 volt tobbségben (11:6 ¢és
21:16), mig 2008-ban a MAT?2 fordult el6 gyakrabban (17:22). A 2009-es évben
azonos aranyban fordult el6 a két parosodasi tipus (7:7), 2010-ben pedig csak két
vizsgalt izolatumunk volt, ami a MAT2 parosodasi tipushoz tartozott. Hasonl6an a
PTM-hez, a parosodasi tipusok aranya a PTT populacion beliil nem azonos
régidkon beliil: a MAT?2 tipus volt a kiemelked6 a nyugati, az északkeleti és a
kozponti régiokban, mig ellenkezé volt a helyzet a délkeleti régioban, ahol az
MAT]1 parosodasi tipus volt nagyobb szamban. Azonos teriiletrdl, de kiilonb6zd
parosodasi tipusba tartozo izolatumokat azonositottunk: 2006-ban boélyi, valamint
székkutasi biza mintaknal, 2007-ben Kiszombor-Mako teriiletérdl szarmazod 0szi
arpa, valamint taplanszentkereszti buizaknal, 2008-ban martonvasari, tordasi és
kocsi Oszi arpa, tovabba taplanszentkereszti tavaszi arpa esetében. 2009-ben és
2010-ben a taplanszentkereszti Oszi €s tavaszi arpak vizsgalata sordn talaltunk
azonos teriileten kiilonbdzo parosodasi tipusba tartozo izolatumokat.

Ahogy korabban emlitettiik, a legtobb (48%) PTT izolatum &szi arpardl
szarmazik, mig 28%-a buzarol és 24% tavaszi arparol. Minden gazdandvény
esetében a MAT1 volt gyakoribb, bar nem szignifikdns mértékben, vagyis a buza
esetében 24:17, az Gszi arpa esetében 38:32, a tavaszi arpa estében pedig 18:17 volt

a két parosodasi tipus aranya.

3.2.3. A Pyrenophora teres [. teres genetikai variabilitaisa RAPD-analizissel

A RAPD-vizsgélatba bevont hatvannyolc PTT izoldtumot 43 arutermeld
tizemi tablardl és 4 kisérleti allomasrol gytjtottik Osszesen 45 helyszinrdl 4
foldrajzi régioban (nyugati, kozponti, délkeleti és északkeleti). Praktikus okokbol
az egy kisérleti alloméson beliill mintazott parcellakat egy tablanak tekintettiik a

parcellak kozotti kis tavolsagok (max. 1 km) és az azonos agronomiai kezelések
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miatt. Egy izoldtumot gyiijtottiink 2006-ban, tizenhatot 2007-ben, harmincotot
2008-ban, tizennégyet 2009-ben ¢és kettét 2010-ben.

A 68 PTT izolatumban 6sszesen 171 (91%) polimorf és 17 (9%) monomorf
RAPD-fragmentet azonositottunk, amelyek méretei 100 és 3000 bp kozott
valtoztak. Az amplikonok szama lokuszonként atlagosan 1,9 volt. Az Gsszes
RAPD-fragmentum  szdma  kiilonb6zé  primerkombinaciok  esetén 7
(OPA14/OPE03) ¢és 19 (OPG04/OPB01) kozott valtozott, azaz atlagosan 12,5
fragmentum jelent meg primerkombinacionként. Minden izoldtum egyedi
tobblokuszos RAPD-haplotipusba tartozott. Kovetkeztetésképpen a normalizalt
Shannon-index a maximalis 1 értéket mutatta, és a Simpson-index (0,0147)
kozelitett a nullahoz, mutatva a magas foku genetikai valtozékonysagot.

Az izolatumok genetikai rokonsagat UPGMA klaszter analizissel
vizsgaltuk. A vizsgéalt 68 PTT izolatum genetikai tavolsaga 1,6 és 36% kozott
mozog (4tlagosan 9,5%). Otvenhét izolatum 4 fébb csoportot alkotott (I. — IV.
klaszter). Altalanos Osszefiiggést a kladstruktira és az izolatumok parosodasi
tipusai vagy szarmazasi régioi kozott nem talaltunk, mivel minden klad tartalmazta
mindkét parosodasi tipust, s tobb régiot képviselt. A II. és III. klaszterek izolatumai
harom foldrajzi régiobol, mig az 1. és IV. klaszterek tagjai mind a négy régiobol
szdrmazo izolatumot tartalmaztak. Csekély mértékli foldrajzi eredet szerinti
csoportosulast figyeltiink meg néhany alklaszterben. Erdekesség, hogy a 1., III. és
IV. klaszterek izolatumainak zOme azonos évben lettek gylijtve, mig a IL
klaszterben harom termesztési idészak is megjelenik (2008, 2009 és 2010). Kettd
kivételével minden izolatum 2008-bdl szdrmazik az 1. klaszterben. A III. klaszter
nyolc 2009-es izoldtumot, valamint egy darab 2008-as izolatumot (H-361)
tartalmaz, mely tisztan elkiiloniil a klad tobbi tagjaitol. A IV. klaszterbe a 2007-ben
gyljtott izolatumok, plusz egy tavoli rokonsagban 4ll6 2006-o0s izoldtum (H-112)
tartozik. Talan meglepd, hogy nem azok az izolatumok genetikai rokonsaga a
legszorosabb, melyek azonos levélrdl szarmaztak. Az azonos levélrdl, de eltérd

1ézi0krol szarmazo ¢és kiilonbozé parosodasi tipusba tartozo H-327 és H-335
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izolatumok az 1. klad két szomszédos alkladjaban jelentek meg, de az ugyanazon
1ézi616l szarmazé és azonos (MAT1) parosodasi tipustt H-325 és H-336 izolatumok
is tisztan elkiiloniiltek egymastol az 1. klaszterben.

A Nei-féle géndiverzitds analizis ravilagitott, hogy az egyes
mintaegységeken (parosodasi tipusok, tablatipusok, régiok, évek) beliili genetikai
diverzitas felel azok teljes géndiverzitasdnak nagy részéért, mig a mintacgységek
kozott a teljes diverzitdsnak csak kis hényada talalhato. Mind az egyes
mintaegységeken beliili atlagos géndiverzitas (Hs=0,12849-0,16729), mind pedig
azok teljes géndiverzitasa (Hr=0,13922-0,18353) hasonl6 nagysagrendii. A MATI
és MAT?2 izolatumok kozott az allélgyakorisagban elhanyagolhatod, statisztikailag
nem igazolt kiilonbséget talaltunk (Gsr=0,01379, G* nem szignifikans nagyon
magas P=0,1684 érték mellett). Kicsi, ugyanakkor erdsen szignifikans kiilonbséget
figyeltiink meg az iizemi és a kisérleti parcellakrol szdrmazd mintak kozott
(Gs1=0,03643), illetve a négy foldrajzi régiobol szarmazd mintdk kozott
(Gst=0,07567), mindkét esetben P< 0,0001 értékkel a G’-tesztben. Ez azt jelenti,
hogy legalabb egy régiobol szarmazo PTT alpopulacid szignifikansan eltér a tobbi
régidé alpopulaciditol. A régiok paronkénti regionalis Osszehasonlitasakor
mindegyik régid kozott statisztikailag igazolt eltéréseket taldltunk az
allélgyakorisagokban (Gsr=0,03104-0,08195, P<0,0111). A legnagyobb genetikai
differencialtsagot a 2007, 2008 és 2009 soran gytjtott mintdk kozott mértik (Gsr
=0,16558, P<0,0001), ami azt jelenti, hogy a teljes géndiverzitas kb. 16,5 %-at az
évjarathatds okozta a megvizsgalt P. feres mintakban. A harom év paronkénti

Osszehasonlitasa is szignifikans eltérést mutatott, 10,68—14,88 % (P<0,0001).

3.2.4. AP. teres és a P. graminea filogenetikai rokonsdga

A tobbgénes filogenetikai elemzésiink soran az illeszték hossza Osszesen
2375 nukleotid volt, mely 762 bp actin, 508 bp f-tubulin, 596 bp gpd és 509 db
ITS1-5,8S-ITS2 szakaszbol allt. A 13 db PG izolatumban nyolc, a szintén 13 db

PTM izoldtumban hét, a 15 db PTT izolatumban hat kiilonb6zd tobbgénes
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szekvencia-haplotipust azonositottunk, de a harom korokozo6 kozott nem volt kozos
tobbgénes szekvenciatipus €s Osszességében kicsi valtozékonysagot mutattak.

Az aktin szekvenciakat 3 haplotipusba lehetett sorolni, a 13 db PG izolatum
mindharmat tartalmazta, a szintén 13 db PTM izolatum kett6t, mig a 15 db PTT
izolatum teljesen homogén volt erre a génre. Az ugynevezett Akt-1 haplotipus a
PG-torzsekben volt gyakoribb, az Akt-2 pedig a P. teres két formajaban.

A B-tubulin particiéo szekvenciait 4 haplotipusba lehetett sorolni. A PG
monomorfnak mutatkozott. A 26PTM ¢és 21PTT egyediiliként tartalmaztak azonos
haplotipust, a maradék PG, PTM ¢és PTT izolatumok pedig korokozonként mas-
mas haplotipusokat képviseltek.

A PG 0sszesen 6, a PTM ¢és PTT pedig 3-3 kiilonbdz6 gpd-haplotipust
tartalmazott. Mindharom korokozoban el6fordulo kozos gpd-szekvenciat nem
talaltunk, de paronként akadt egy-egy: a 38PG tobb PTM izolatummal, a 26PTM
tobb PTT izolatummal, a 16PTT pedig tobb PG-térzzsel osztozott ugyanazon a
szekvencian.

A PG- és PTM-torzsek 4-4, a PTT izolatumok pedig 5 kiilonbozé ITS-
haplotipust képviseltek. A harom korokozd barmelyik parosa kozott nem volt
azonos ITS-szekvencia.

A tobbgénes szekvencidkbol készitett P. tritici-repentishez gyokereztetett
ML-torzsfan harom f6 csoportot lehetett elkiiloniteni, alapvetéen a 3 korokozo
szerint csoportosultak izolatumaink. Minddssze a 26PTM izoldtum helyzete nem
felelt meg ennek, mert hatarozottan elkiiloniilt a f. maculataktol €s a kdzos 6stol a
f. teresekhez vezetd agon a bazalis taxont alkotta. Az ML-fa szerint a 3 korokozo
kozos 6sétél a P. teres (és a 26PTM izolatum) 6ndllo, mig a P. graminea és P.
teres f. maculata pedig egy ideig még kozds evolucids utat kdvetett utobbi kettd
taxon szétvalasaig. A kiilcsoporthoz vezetd gyokér kivételével egyetlen eldgazas
bootstrap-értéke sem érte el a statisztikai megbizhatdésaghoz altalaban minimalisan

megkivant 70%-ot.
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A Bayes-modszerrel készitett torzsfa agszerkezete részben megegyezik az
ML-faval, az izolatumok tobbsége szintén a 3 korokozonak megfeleld csoportokba
tomoriilt, és a 26PTM izolatum szintén a PTT-khez csoportosult. Ugyanakkor
ellentétben az ML-modszerrel, a Bayesian analizis szerint a 3 koérokozd kozos
0sétol indulva a P. graminea (és a 46PTM izolatum) kovetett 6nalld evolucios utat,
a P. teres f. maculata és P. teres f. teres pedig egy ideig még kozosen fejlodtek
szétvalasukig.

Az eladgazasok statisztikai megbizhatosadgara utalo Bayesian-féle utdlagos
valosziniségi értékek a PTM-ek és PTT-k szétvalasi pontja kivételével, joval

meghaladtak megbizhatdsaghoz altalaban minimalisan megkivant 90%-ot.
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Uj tudomdnyos eredmények

20

Uj adatokat szolgéltattunk a Pyrenophora graminea, P. teres f.
maculata és P. teres f. teres magyarorszagi elterjedtségérol és
megallapitottuk, hogy koziilik a P. teresf. teres fordul elo

legnagyobb aranyban.

Megallapitottuk a Pyrenophora graminea, P. teres f. maculata és P.
teres f. teres mindkét parosodasi tipusanak széleskort eléfordulasat

Magyarorszagon.

Elsoként igazoltuk tudomanyos alapossaggal a Pyrenophora teres f.

maculata hazai el6fordulasat.

Megallapitottuk a P. teres f. teres nagyfoki genetikai
valtozékonysagat, melyre az évjarat volt a legnagyobb hatassal és
azt, hogy a kiilonb6z6 parosodasi tipust izolatumok kozott nem volt

szignifikans genetikai differencialtsag.

A P. graminea, P. teres f. maculata és a P. teres f. teres tobbgénes
filogenetikai elemzése sordn egymasnak ellentmond6 evolucios
utakat tartunk fel, mellyel alatamasztottuk a korokozok kozotti

szoros €s bonyolult rokonsagi kapcsolatokat.



4. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

4.1. Atipikus tiinetekrdl szarmazo izolatumok azonositisa

A 2006 ¢és 2010 kozott gyljtott, atipikus tlineteket mutatd arpa levelek
vizsgalatai soran a 1ézidkon képzodott konidiumok nagyon hasonlitottak a P. teres
konidiumaihoz. Osszesen négy, szokatlan tiinetekrdl szarmazo izolatumot részletes
morfoldgiai, patogenitasi és molekularis genetikai vizsgalatoknak vetettiink ala az
ismeretlen korokozo azonositasa céljabol.

A konidiumok ¢és konidiumtartok alapjan ismeretlen identitdsu
izolatumainkat nem tudtuk egyértelmiien elkiiloniteni az altalunk alkalmazott PTT
referenciatorzsektdl annak ellenére, hogy a statisztikai probak néhany mérettani
paraméterben kicsi (néhany um), de szignifikans kiilonbséget mutattak kozottiik. E
kis kiilonbségek gyakorlati hasznalati érttke a mindennapi fajszintl
meghatarozasban  véleménylink  szerint megkérddjelezhetd e  képletek
valtozékonysadga miatt. Az atipikus levéltiinetekrdl szarmazod korokozo
izolatumainkat nem lehetett elkiiloniteni egymastol, sem a PTT referenciatorzsektol
tenyészetmorfologiajuk és telepndvekedési intenzitasuk alapjan.

Patogenitdsi  tesztekben valamennyi szokatlan tiinetr6l szarmazo
izolatumunk fertézéképesnek bizonyult, és néhany milliméteres, kiss¢ megnytlt,
ovalis, illetve ahhoz hasonl6 alaki levélfoltokat okoztak, melyek egyértelmiien
kiilonboztek a kontroll PTT izolatumok haldzatos tiineteit6l. Ez megerdsitette, de
még nem bizonyitotta foltevésiinket, hogy ismeretlen izolatumaink nem a P. teres
f. tereshez tartoznak. Specifikus PCR-vizsgalatokkal viszont kétséget kizardan
igazoltuk, hogy azok a P. teres f. maculatat képviselik.

A korokozoét valtozatos formaju levélfoltokrdl mutattuk ki, ami a tiinetekre
alapozott azonositas nehézségeire utal, melynek legnagyobb gyakorlati szerepe a
rezisztencianemesités soran végzett bonitalasi munkéaban lehet. Mivel a P. teres két
formajaval szembeni ndvényi rezisztencia egymastol fliggetleniil is 6roklodhet, és
az arpa fajtak ellenalld képessége eltéré a két korokozoval szemben (KHAN és
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TEKAUZ 1982, AFANASENKO et al. 1995, HO et al. 1996), a P. teres f.
maculata hazai jelenléte Ujabb kihivas a levélbetegségek elleni komplex

rezisztencia kialakitasat célzo nemesitoi torekvésekkel szemben.

4.2. A Pyrenophora graminea, P. teres formak és pdarosodasi tipusaik
gyakorisdaga, elterjedése Magyarorszdagon

A hérom korokozo hazai eloszlasat tekintve, a legtobb (68%) izolatum
Pyrenophora teres f. teres volt, mig P. teres f. maculata torzsbdl 53 db-ot (26%)
azonositottunk, mely izolatumok az orszag kiillonbozd régidibol szarmaznak és
minddsszesen csak 13 db P. graminea torzset identifikaltunk, melyek jelentds része
a nyugati régiobol szarmazott.

A P. graminea torzsek kismértéki eléfordulasanak az alkalmazott
fungicides csavazas lehetett az oka, mely hatékonyan csokkentette a szisztemikus
fertdzést. Tovabba, ez a gomba bar képez konidiumokat a fertdzott levelek
feliiletén, de ezek ujabb fertdzéseket a tenyészidoszakban mar nem inditanak el,
ellentétben a P. teres két formajaval, melyek konidiumai képesek 1jabb
fertézéseket okozni egy tenyésziddszakban. Mivel a PG, PTM and PTT elleni
novényi rezisztencia rendszerint eltéré és genetikailag nem kapcsolt, e kérokozok
gyakorisagara vonatokozo adataink hasznosak lehetnek a rezisztencia nemesités
prioritasainak meghatarozasanal.

A P. teres heterotallikus természetébdl és abbol a tulajdonsagabol adédoan,
hogy ivartalan és ivaros szaporodasra is képes, a gomba populacidinak genetikai
szerkezete €s valtozatossaga nagymértékben fiigg a két ellentétes parosodasi tipus
gyakorisagatol és egyiittes eléforduldsatol, valamint a kétféle szaporodasi mod
gyakorisagatol a vegetacios periddusban (LIU et al. 2011). A P. graminea esetében
is hasonl6 a helyzet, de mivel konidiumokkal nem okoz wjabb levélfertozéseket,
ivartalan szaporoddsa korlatozott. Tobb tanulmény hangsulyozza az ivaros
szaporodas jelentdségét a P. teres populaciokban (PEEVER és MILGROOM 1994,

RAU et al. 2003). Ezzel ellentétben mas kutatocsoportok az ivartalan szaporodas
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fokozott jelenlétét emelték ki (CAMPBELL et al. 2002, LEHMENSIEK et al.
2010). Vizsgalataink soran mindkét parosodasi tipust azonositottuk mindharom
koérokozonal. Tovabba, néhany évben (2007, 2008 és 2009) az Osszes régidban
eléfordult mindegyik vizsgalt gomba faj/forma MATI és MAT2 izolatuma. S6t
mindkét parosodasi tipus el6fordult azonos tablan és levélen a P. feres f. teres
esetében (H-327 ¢és H-335). A parosodasi tipusok ezen tér- és idébeli megoszlasa
még ugyan nem igazolja az ivaros szaporodas megtorténtét a populaciokban, de

jelzi, hogy annak lehetdsége Magyarorszagon is fennall e gombak kdrében.

4.3. A P. teres f. teres hazai populdciojanak valtozékonysdga

Magyarorszagon elsoként vizsgaltuk a PTT populacidinak genetikai
variabilitasat. Osszesen 29 MAT1 és 39 MAT2 monospdras izolatumot vontunk be
RAPD-vizsgalatainkba. Minden izolatumunk egyedi tobblokuszos RAPD-
haplotipusba tartozott. Ez a nagy genotipusos diverzitds egybeesik tobb P. teres
populacio (svéd, lengyel, cseh, szlovak, litvan, finn, ausztrdl) vizsgalatanak
eredményével. A magas genotipusos diverzitast altalaban az ivaros
rekombindcioval hozzak Osszefiiggésbe (McDONALD ¢és LINDE 2002). Azonban
mas mechanizmusok is hozzajarulhatnak a populaciok valtozékonysagahoz, pl.
génaramlas, migracid, genetikai sodrodas (drift), mutacio, szelekcio,
paraszexualitdis (HARTL ¢és CLARK 1989). Mivel mintdink nagyszamu arpa
fajtarél/genotipusrol szarmaztak, elképzelhetd, hogy a kiilonboz6 gazdanovény
genotipusok  szelekcids nyomasa is  hatdssal lehetett a  korokozo
populacioszerkezetére a gomba eltérd patotipusainak gyakorisagéra kifejtett hatas
altal.

Mind a klaszterezés, mind a Nei-féle géndiverzitas analizis szerint az
idébeli valtozasok (évjarat) nagyobb hatassal voltak izolatumaink genetikai
valtozékonysagara, mint a parosodasi tipus, tablatipus vagy a szarmazasi hely.
Ebben az értelemben eredményeink Osszhangban vannak cseh és finn P. teres

populaciokkal kapcsolatos megfigyelésekkel. Nem taldltunk statisztikailag igazolt
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genetikai eltérést a két parosodasi tipusba tart6ozd izolatumok kozott. Ennek
legvaldszinlibb magyarazata az lehet, hogy a populacidoban gyakori az ivaros
szaporodas. Statisztikailag szignifikans genetikai differenciat csak nagyon alacsony
mértékben kaptunk a kétféle tabla tipus (lizemi, illetve kisérleti) és a négy foldrajzi
régio kozott, valamint kozepes mértékben az évjaratok kozott. Igaz, az lizemi €s a
kisérleti parcelldk, valamint a foldrajzi régiok kozotti eltérés igen alacsony szintje
azt valoszintsiti, hogy a mintazasi idoszak alatt az érintett teriiletek kozott tortént
bizonyos mértékii génaramlas.

Hozzénk hasonloan BATURO-CIESNIEWSKA ¢és munkatarsai (2012)
négy lengyel vidékrdl szarmazd, valamint PELTONEN és munkatarsai (1996)
Finnorszag kiilonbozo helyeirdl gylijtott izolatumok esetében sem taldltak szoros
Osszefiiggést a RAPD-klaszterek €s a P. teres szarmazasi helye kozott. Ugyanakkor
a mi eredményeinkkel ellentétben évjaratonkénti eltérést nem figyeltek meg. Lézio
szintjén figyelembe véve a P. teres genetikai diverzitasat, meglepd lehet, hogy az
azonos 1éziordl szarmazo €s azonos parosodasi tipusu két izolatum (H-325 és H-
336) kiilonbdzo és tisztan elkiilonitilé multilokuszos RAPD-haplotipust mutatott. A
Cochliobolus sativus (ivartalan alak: Bipolaris sorokiniana) gomba esetében a
1ézion beliili genetikai valtozékonysag f0 okaként a konidiumképzés soran
bekovetkezd kromoszomaatrendez8dést valoszinlisitették. Jelenleg nem tudjuk,
hogy a mi két izolatumunk kozotti eltérés is erre vezethetd-e vissza, vagy pedig
kiilonb6z6 genotipusok egyidejii fertdzése fordult eld. Ennek a kérdésnek a

megvalaszolasa kiviil esett vizsgalataink céljan.

4.4. A P. graminea és P. teres filogenetikai rokonsdga

Korabbi filogenetikai tanulméanyok az arpat fert6zo Pyrenophora fajok csak
szlik foldrajzi régiobol szarmazdé kisszdmu izolatumat vizsgaltdk ¢és kevés
génszakaszra épitettek. Ennek hatranyait elkertilendd, filogenetikai vizsgalatainkba

kiilonboz6 foldrészekrdl és orszagokbol szarmazd izoldtumokat és 4 kiilonbozo
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génszakaszt vontunk be. Kiilcsoportnak a blza fahéjbarna foltossagat okozo
kozelrokon P. tritici-repentist valasztottuk.

Tobbgeénes filogenetikai elemzésiink, amely az arpat fert6zo pirenoforakkal
kapcsolatban eddig végzett legrészletesebb ilyen vizsgalat, nem ad egyértelmii
valaszt a PG, PTM ¢s PTT kozotti rokonsagi kapcsolat mindségére. Ennek oka
elsésorban az, hogy a ML- és Bayes-analizis egymasnak ellentmond6 evolucids
utakat tartak fel, masodsorban pedig az, hogy az elagazasok statisztikai
tamogatottsaga els6sorban az ML-fa esetében alacsony. A Bayes-analizis
eredménye egybeesik a patogének jelenlegi taxondmiai besorolasaval, azaz a PTM
¢s PTT allnak kozelebbi kapcsolatban, mig a ML-analizis a PTM ¢és PG szorosabb
kapcsolatara utal. Ez utobbi faszerkezet megfelel AFLP- és RAPD-markerek,
valamint MAT-gének szekvencidja alapjan megfigyelt rokonsagi kapcsolatoknak
(LEISOVA et al. 2005a, 2005b, BAKONYI és JUSTESEN 2007, RAU et al.
2007).

Tekintettel a még mindig fennalld bizonytalansdgokra, tovabbi molekularis
genetikai adatok gytjtését latjuk sziikségesnek az arpapatogén pirenofora fajok

rokonsagi kapcsolatanak tisztazasa érdekében.
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