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1. A munka el6zményei, célkitiizések

Az 0szi bliza az emberiség ¢lelmezésében kiemelt szerepet tolt be. Figyelembe
véve a vildg népességének novekedését, valamint az egy fOre jutd
élelmiszerfogyasztads varhatd alakulasat 2050-re a mezbégazdasiagnak varhatéan
60%-kal nagyobb mennyiségii élelmet €s takarmanyt kell majd eldallitania, azonos
nagysagu mezOgazdasagi teriileten.

A termelékenység fokozésa irdnti igények a nitrogén (N) mitragyak
felhasznalasanak vilag szinten legalabb tovabbi kétszeres ndvekedését vetitik el6
2050-ig, hacsak a novények N hasznositasi hatékonysaga nem ndvekszik jelentdsen.
A kijuttatott N mutragyak hasznosulasa mar jelenleg sem megfeleld: a kijutatott
mennyiség 50-70%-a - elveszve a novény-talaj rendszerb6l - szennyezi a
kornyezetet.

A N mitrdgyak hatékonyabb felhasznalasa sziikséges. A nitrogén hasznositasi
hatékonysag ndvelésének egyik lehetdségét a talaj tapanyagkészletét hatékonyabban
kiakndzé genotipusok nyujtjdk. Hagyomanyos nemesitési és biotechnoldgiai
modszerek segitségével olyan, jobb nitrogén hasznositd képességii vonalak
nemesitése a cél, melyek gyenge N ellatottsag esetén is képesek megfelelé hozam
elérésére, raadasul j6 miitragya reakcioval rendelkeznek.

Viszonylag kevés informéacié all rendelkezésre a blza nitrogén hasznositasi
hatékonysaganak genetikai hatterérdl, a génkifejez0dés Osszetett szabalyozasarol.
Mindemellett a nitrogén hasznositasi hatékonysag komplex folyamatat a kdrnyezeti
faktorok és a genotipus x kornyezet kolcsdnhatas is nagymértékben befolyasolja.
Mindezen tényezOk miatt a blza nitrogén hasznositasi hatékonysaganak
molekularis-genetikai folyamatai még nem kell6képpen tisztazottak.

Tanulményunk az Oszi bliza N hasznositasi hatékonysagnak kialakitasaban
résztvevé kulcsfontossagu jellegek és a genetikai szabalyozasaban szerepet jatszo
komponensek azonositasat tiiztiik ki célul. Ennek felderitésére dsszeallitottunk egy
93 G6szi buza genotipusbdl allo gyiijteményt, mely reprezentalja a k6zép-eurdpai
régioban termesztett 6szi buza vonalak genetikai diverzitasat. Ezt a gylijteményt
szant6foldi koriilmények kozott, egymast kovetd harom évjaratban, egy fejtragyazas
nélkili és egy optimalis nitrogen ellatast biztosito kezelés segitségével
tanulmanyoztuk.



Az alébbi célkitlizéseket fogalmaztuk meg:

A N mitragya kezelés hatasanak jellemzése a nitrogén hasznositasi
hatékonysagra ¢s komponenseire, valamint a bluza fejlodését ¢és
termoképességét meghatarozo agrondmiai jellegre tobb évjarata tenyészkerti
kisérletekben

A vizsgélt jellegek kapcsolatainak, dsszefliggeseinek vizsgalata a nitrogén
hasznositas kialakitdsdban résztvevd kulcsfontossagu jellegek azonositasa
érdekében

Kornyezeti tényezok €s a genetikai kiillonbségek hatasanak tanulmanyozasa
a vizsgalt jellegek kifejezodésére

Az asszociaciés analizishez hasznalt gylijtemény genetikai diverzitdsanak,
populacio struktdrajanak jellemzése, a kapcsoltsagi egyensulytalansag
felmérése

Nitrogén hasznositdsi hatékonysag genetikai hatterének vizsgalata 6szi
buzéaban, asszociacids elemzés segitségével



2. Anyag és modszer

2.1 A tenyészkerti kisérletek jellemzése

A kisparcellas szantofoldi kisérleteinket harom egymast kovetd (2012-2015)
évjaratban végeztik, minden évben harom ismétléssel, kéttényezds, osztott parcellas
elrendezésben. Az alparcellakban Osszesen 93 &szi buzafajtat vizsgaltunk. A
féparcellakban a két miitragyakezelés hatasat tanulméanyoztuk: No (0 kg ha®,
nitrogénmiitragya kijuttatas nélkiil), illetve Nizo (120 kg ha?! mennyiségii N
hatéanyag kijuttatasa). bokrosodas fenoldgiai fazisban fejtragya forméajaban

2.2 Fenotipusos megfigyelések, mérések, nitrogéntartalom meghatarozas és az
alkalmazott statisztika

A hat kdrnyezetben (3 évjarat x 2 N ellatottsagi szint) sz&mos agronomiai
szempontbol jelent6s vagy nitrogén hasznositasi hatékonysaggal kapcsolatos jelleg
felvételezésére kerllt sor. A kovetkezé paramétereket mértiik, illetve szamitottuk:
kalaszolasi id6 (HD), atlagos ndvénymagassag (PH), termésmennyiség (GY),
folyométerenkénti kaldszszam (SN), szalma tomege (SY), harvest-index (HI),
kalaszonkenti szemszam (GN), ezerszemtdmeg (TGW).

A mintdk N tartalménak meghatarozasat Elementar Rapid N 111 készilékkel
végeztiik. A nitrogén hasznositasi hatékonysagot a szemtermés és a névény szamara
elérhetd N mennyiségének a hanyadosaként szamoltuk. A felvett nitrogén
hasznosulasanak hatékonysagat (NUtE) a termésmennyiség és a fold feletti névényi
részekben megtalalhaté 6sszes N mennyiségének a hanyadosaként szamoltuk. A
nitrogén felvételének hatékonysagat (NUpE) a fold feletti ndvényi részekben
megtalalhatd Osszes N és a ndvény szamara elérheté N mennyiségének
hanyadosaként hataroztuk meg. A nitrogén harvest-indexet (NHI) a szemterméssel
betakaritott és a ndvény altal felvett 6sszes N mennyiségének hanyadosaként
szamitottuk ki. A szemtermés nitrogén felhalmozasi hatékonysdg (GNACE) a
szemterméssel betakaritott és a novény szamara elérhetd nitrogén mennyiségének
hanyadosa.

A vizsgalt jellegek tobbvaltozos regresszids elemzéséhez altalanos linearis
modellt hasznaltunk. A vizsgalt jellegek 6sszefliggeseinek vizsgalatdhoz Pearson-
féle korrelaciot hasznaltunk. A genotipus-, kornyezeti- és kezelés-hatas kozott
fennalld kapcsolatot &ltalanos linearis modellel vizsgaltuk. A kezeléshatés
kimutatasara variancia analizist végeztink.



2.5 Genotipizalas, populacio struktura analizis, rokonsagi viszonyok vizsgéalata

A szekvenalason alapulé genotipizalasat a Diversity Array Technology cég
végezte el. A markerminéséget jellemzé paraméterckkel torténd sziirés utan
kigytijtottiik azokat a markereket, melyeknek a referencia genom alapjan ismert volt
a kromoszomédlis pozicidja. Ezeket a markereket hasznaltuk fel kapcsoltsagi
egyensulytalansdg vizsgalatdhoz és asszociacios analizishez. A populéacio struktdrat
tobb kiilonbozé modszerrel vizsgaltuk az eredmények megerdsitése érdekében. A
Bayesi statisztikai mehkozelités utan, a rokonsagi viszonyokat filogenetikai- és
fokoordinata analizissel is vizsgaltuk; az eredményeket nyilvanosan elérhet6 pedigré
adatbazisok segitségevel validaltuk.

2.6 Kapcsoltsagi egyensulytalansag vizsgalata

A kapcsoltsagi egyensulytél vald eltérést a TASSEL szoftvercsomag LD
funkcidjaval vizsgaltuk a teljes genomban, valamint a harom blza genomban kilon-
killon. Az LD atlagos Kiterjedésének a Loess gorbe és kritikus r? érték metszési
pontjat tekintettlik. Az LD kromoszomankénti mintazatat TASSEL 5.0 szoftverrel
szerkesztett, genomot/kromoszémakat lefedd LD térképpel jellemeztik.

2.7 Asszociacios elemzés

Tizenegy N hasznositasi hatékonysag szempontjabol jelentds fenotipusos jelleg
genetikai komponenseinek meghatarozasahoz genom szintii asszociacios analizist
vegeztink TASSEL szoftver segitségével. Nyolc fenotipusos jellegnél a nitrogén
reakcio hatdsat a kezelt és kezelés nélkili fenotipusos értékek hanyadosaként
hataroztuk meg.

A fals asszociaciok elkeriilése érdekében négy kiilonbozo statisztikai modellt
alkalmaztunk a marker — tulajdonsag asszociaciok (MTA) p-értékének
kiszamitasahoz. A kovariansként alkalmazott fékomponens elemzést és a kinship-
matrix szamitasat TASSEL szoftverrel végeztik. A Q-matrixot a Structure szoftver
eredményeinek segitségével allitottuk dssze. A marker — tulajdonsag asszociacios
analizisnel a tobbszords dsszehasonlitas korrekciojat a Benjamini—Hochberg-féle
5%-o0s fals talalati arany (segitségével végeztik. Egy marker — tulajdonsag
asszociaciot akkor definialtunk szignifikansnak, ha annak a szamitott g-értéke mind
a négy modell esetében kisebbnek bizonyult az FDR kiiszobérteknél.



3 Eredmények és azok megbeszélése

3.1 A fenotipusos eredmények és azok megvitatasa

Nagymeértékli  variabilitds volt megfigyelhet6 a nitrogén hasznositasi
hatékonysagaban, annak f6 komponenseiben és egyéb, a ndvény adaptacids
képességét meghatarozd agronomiai jellegekben. Kiseérletiinkben a legtébb vizsgalt
tulajdonsag kifejez6dését szignifikansan befolyasoltak a genetikai kiilonbségek, ami
a jellegek fejlesztésére ad lehetdséget.

A kisérletek harom évjaratanak id6jarésa, a teriilet tdpanyagellatottsdga jelentdsen
kiilonbozott. Nagymértékli kornyezeti hatas volt megfigyelhetd a legtobb vizsgalt
jellegnél és ez a fenotipusos variabilitas nagyobb részét befolyasolta, mint magaa N
kezelés. Ugyanakkor a N miitragya kezelés szignifikans hatast gyakorolt a legtobb
vizsgalt jellegre az 0sszes vizsgalt évjaratban. Legnagyobb mértékben a névények
termésmennyiseget, illetve a névenyek altal a talajbol felvett és terméssel learatott N
mennyiségét novelte.

A tenyészkerti kisérleteink soran tapasztalt nagymértékli kornyezeti hatasért
elsésorban a harom évjarat id6jarasi koriilményeinek markéns kilonbségei voltak
felelsek. A kisérleti terliletek talajanak asvanyi N tartalma nagymértékben eltért a
kiilonboz6 évjaratok kozott a tavaszi talajmintavételi adatok alapjan. Mindezen
tényezOket figyelembe véve a harom vizsgalt évjarat tulajdonképpen harom
kiilonboz6 kornyezetnek tekinthetd, igy kisérletiinkben dsszesen hatféle (3 kdrnyezet
X 2 N-szint) kisérleti ,,beallitas” vizsgéalatara volt lehetdség.

A populacidban a nitrogén hasznositdsi hatékonysag nagymértékii variabilitasa
volt megfigyelhetd az Gsszes kornyezetben, ami azt bizonyitja, hogy a populacio
megfelelé potenciallal rendelkezik a NUE fejlesztéséhez. A korabbi tanulmanyok
eredményeivel 6sszhangban a legalacsonyabb N elérhetéséget mutatd (2012/2013)
évjaratban rogzitettik a legmagasabb NUE értékeket, mig a kivald N ellatottsagu
(2013/2014) évjaratban tapasztaltuk a legalacsonyabb NUE értékeket.

A buzan végzett korabbi kutatasok eredmeényeihez hasonléan a NUpE és a NUtE
hozzajarulasa a nitrogén hasznositasi hatékonysaghoz foként a talajban elérhetd N
mennyiségének fliggvenyében valtozott. Kisérletlinkben az 06sszes vizsgalt
¢vjaratban a nitrogén hasznositasi hatékonysagban 1évo kiilonbségeket nagyobb
mértékben hatarozta meg a N felvételének hatékonysaga, mint a felvett N
hasznosulasanak hatékonysaga. A legnagyobb jelentésége a NUtE-nek a 2013/2014-
es évjaratban volt, mely évjaratot rendkivil jo N ellatottsag jellemzett, de még ekkor
is a NUpE volt a NUE-t meghataroz6 6 tényez6. A HI és NHI mint a remobilizaciot
mértékét jellemzod paraméterek a NUtE variancidjanak jelentds részét magyarazzak
a 2013/2014 és 2014/2015-0s évjaratokban. Ez azt jelzi, hogy még az altalunk



vizsgalt gylijteményben is nagy jelent0sége van a magas HI és NHI-nek a NUtE
fejlesztése szempontjabol.

Kisérletinkben - korabbi tanulmanyok eredményeivel 0Osszhangban - a
szemtermés fehérjetartalom és NUtE kozotti forditott kapcsolat volt kimutathato,
ami nehezitheti a nitrogén hasznositasi hatékonysag fejlesztését, mivel valtozatlan
NUpE mellett a GY ndvekedése GPC csokkenéséhez vezet (hacsak nem né a N
harvest index).

3.2 A genetikai diverzitas, populacio struktura és a kapcsoltsagi egyensulytalansag
eredményeinek megvitatasa

Tanulméanyunkban a B genom marker lefedettsége volt a legnagyobb, az A
genomé hasonldé mértékii, mig a D genom polimorf marker lefedettsége jelentésen
kisebb mértékii volt, azaz a markerek harom genom kozotti eloszlasa megegyezett
korabbi tanulméanyok eredményeivel.

A Kkapcsoltsagi egyensulytalansag vizsgalatakor a teljes genomra viszonyitott
atlagos LD csokkenés 9 cM volt. Figyelembe véve a genom — marker telitettséget, a
D genom néhany kromoszémajanak Kivételével a legtébb kromoszoma marker
lefedettsége megfelelé a marker — tulajdonsag asszocidciok kimutatasahoz. Az
altalunk vizsgalt (viszonylag kisméretii) populacioban aranylag gyors LD csokkenes,
vagyis atlagosan kis kiterjedésii LD volt megfigyelhetd, ez azzal magyarazhato, hogy
a koOzép-eurépai fajtaszortimentet ¢és nemesitési alapanyagot képviseld
gyljteményiink aranylag nagy genetikai diverzitast hordoz. A genom kiilonb6z6
régidiban az LD kiterjedése nagymértékii variabilitast mutatott. A kromoszomakon
szamos rekombinacios ,,sivatag” volt megfigyelhetok: a legnagyobb kiterjedésti LD
blokkok az 1B és a 2D kromoszomakon voltak talalhatok. Az 1B és 2D
kromoszdmékon a nagy tavolsagot athidal6 LD blokkok azzal hozhatok
Osszefuiggésbe, hogy a magyarorszagi nemesitési programokban az 1BL.1RS
transzlokécié mint rezisztencia forras, illetve egyes vonalaknal a Rht8 gén torpisit6
alleljanak hasznalata elterjedt volt.

A populaciostruktira analizise a vizsgalt genotipusokat a legvaldsziniibb
elkilonulés alapjan két alpopuléaciora vélasztotta ketté. A nagyobb alpopulacio
0sszesen 79 genotipust tartalmaz, mig a kisebb alpopulacié a maradék 14 genotipust
tartalmazza. A két alpopulacio elkilonilése a genotipusok eltéré szarmazasat,
valamint a kiilonb6z6 nemesitési programok eltérd céljait tiikrozi.



3.3 Az asszociacios analizis eredményei és megvitatasuk

A hat vizsgélt kdrnyezetben végzett asszociécids elemzés eredményei alapjan
Osszesen 183 olyan marker-tulajdonsag asszocidciét azonositottunk, amelyek
szerepet jatszhatnak a buza nitrogén hasznositasi hatékonysdganak, e jelleg
komponenseinek, valamint a termésmennyiséget meghatarozé agronémiailag fontos
jellegek  genetikai  szabalyozasaban. Tizenhét olyan kromoszomarégiot
azonositottunk, ahol kiilonb6z6 jellegekkel asszociald markerek LD régioi atfedik
egymast, tehat tobb jelleg meghatarozasaban is szerepet jatszanak. Az azonositott
marker — tulajdonsag asszociaciok genomok kdzotti eloszlasa a polimorf markerek
genomok kozotti eloszlasat kovette, tehat a B genomon azonositottuk a legtobb
vizsgalt jellegekkel 6sszefiiggd marker — tulajdonsag asszociaciot.

Mivel kisérletiink mindharom évének idéjarasa, talajanak N tartalma €s
csapadékeloszldsa jelentésen kiilonbozott a kisérleti évjaratoktdl és kornyezeti
feltételektdl fliggben eltérd szamh marker - tulajdonsag asszociaciot azonositottunk.
A legtobb jelleg esetében altalanossagban kijelenthetd, hogy jobb N ellatottsagu,
kedvezobb  koriilmények kozott tobb  marker tulajdonsdg  asszocidciot
azonositottunk, mint N hiany, kedvez6télen kdrnyezeti feltételek esetén.

Az é&ltalunk azonositott lokuszok hatdsa tobbnyire kornyezetfiiggének
bizonyult, azaz az MTA-k tobbsége csak valamelyik évjarat valamely N kezelésénél
volt szignifikans szinten kimutathatd. Ez arra enged koOvetkeztetni, hogy a
tulajdonsagok kialakulasaért felelds gének, bizonyos kornyezeti feltételek kozott
fejtik ki hatasukat, kifejezodésiik a kornyezeti tényezék egyedi modon befolyasoljak,
tehat kornyezetfiiggd genetikai szabalyozas alatt allnak. Ezeknek a kornyezet-
specifikus marker — tulajdonség asszociacioknak szerepe lehet az adott kbrnyezethez
val6 alkalmazkodéasban.

A kornyezeti variabilitds ellenére 4 marker szignifikansnak bizonyult két
kiilonboz6 évjaratban is. Ezek a QTL-ek a legjobb jel6ltjei a tovabbi vizsgalatoknak,
mivel szerepiik lehet agrondmiai szempontbol fontos jellegek kornyezettdl kevésbé
fiiggd kialakitasaban. Az egy évjaraton belil mindkét N kezelésnél asszociélo
markerek pedig olyan lokuszokat jeldlhetnek, melyeket a N elérhetéségének
valtozasa nem, vagy csak kis mértékben befolyasol. Osszesen 27 marker jatszott
szerepet egyidejlileg tobb tulajdonsdg meghatarozasaban, amelyek tehat nem
bizonyultak jellegspecifikusnak. A tdbb jelleg meghatarozasaban szerepet jatszo
genetikai régidk azonositasa segithet megérteni ezen jellegek dsszetett szabalyozasi
mechanizmusait.



A terméképességgel és komponenseivel asszocialo markerek a buza
termOképességének fokozasan keresztil a NUE novelésének megfeleld jeldltjei
lehetnek. Tanulméanyunkban 0Osszesen 12 termésmennyiséggel kapcsolt markert
azonositottunk. A markerek tobbségét olyan kromoszoma régiokban azonositottuk,
melyekben tobb termésmennyiséggel kapcsolatos QTL-t is leirtak korabbi
tanulmanyokban.

Asszociécids analizisiink eredményei alapjan a legtébb nitrogén hasznositasi
hatékonysaggal (és komponenseivel) kapcsolt marker kornyezet specifikusnak
bizonyult. Osszesen 12 nitrogén hasznositasi hatékonysaggal kapcsolt markert
azonositottunk. Megfigyeltlik, hogy a legtébb nitrogén hasznositasi hatékonysaggal
asszociélé marker N felvétellel és/vagy N felhalmozasi hatékonysaggal is asszocialt
vagy elobbi jellegeket is reprezentald szignifikans kromoszoma régio tagja. Ezek a
nitrogén hasznositasi hatékonysaggal koérnyezet specifikusan asszocialé markerek
elosegithetik a NUE-t meghatarozé strukturalis és regulator gének azonositasat
kiillonboz6, specifikus kornyezeti koriilmények kozott. Nyolc nitrogen felvételi
hatékonysdghoz kothetd szignifikans kromoszoma régiot azonositottunk az 1B, 2B,
3B, 5A, 5B és 7A kromoszéméakon.

Tanulmanyunkban 7 kromoszoméan 10 nitrogén hasznosulasi hatékonysaggal
szignifikdnsan asszocialé markert azonositottunk. A legtobb marker jelleg-
specifikusnak bizonyult; néhany marker pedig szignifikansan asszocialt a
szemtermes fehérjetartalmaval is.

Kisérletiinkben jonéhany, mar kordbban leirt MTA-t azonositottunk, ami
alatdmasztja kutatasunk eredményeit. Ezental szamos 0j, még nem azonositott QTL-
t, kromoszoma régiot irtunk le, melyek koézul néhany olyan is felfedezésre kerdilt,
mely a nitrogénhasznositasi hatékonysag ndvelésére irdnyuld nemesitési munka
genetikai alapjaul szolgalhat a jovoben.

4 Kovetkeztetések és a javaslatok

Az 6szi buza irdnti novekvd igények a terméshozamok és termésstabilitas
novelésének sziikségességét vetitik eld. A N miitragya dozisok tovabbi jelentds
novelése a talaj-novény rendszer fokozodo veszteségei miatt kdrnyezetvédelmi és
gazdasagossagi szempontbol nem megengedhetd. A nitrogén hasznositasi
hatékonysdg novelésének egyik lehetésége a hagyomanyos nemesitési és
biotechnologiai modszerek segitségével eldallitott, a talaj tapanyagkészletét
hatékonyabban kiaknazo6 genotipusok nyujtjak. Ezek a genotipusok viszonylag nagy
hozamok elérésére képesek alacsonyabb nitrogén elérhetdség esetén is, ugyanakkor
Jo miitragya reakcioval rendelkeznek, vagyis jol hasznositjdk a kijuttatott nitrogén
miutragyat.



Noha a nitrogén hasznositasi hatekonysag fejlesztése jelentds kihivast jelent,
mindazonaltal oridsi jelentdségli teriilet. Ezért tanulményunkban az Oszi buza
nitrogén hasznositasi hatékonysagnak kialakitdsdban résztvevd kulcsfontossagu
jellegek és a genetikai szabalyozasaban szerepet jatszo6 komponensek azonositasat
tiztik ki célul, egy a kozép-eurOpai fajtaszortimentet és nemesitési anyagot
képviseld gyiijteményen.

Munkank soran megerdsitettiik, hogy a termesztési gyakorlatban a nitrogén
hasznositasi hatékonysagot (igy a termésmennyiséget is) a f6 komponensei kozil a
NUpE hatarozta meg a legnagyobb meértékben. A NUE hatékony fejlesztéséhez
azonban mind a felvétel, mind a hasznosulds koordinalt fejlesztése sziikséges.
Ennélfogva a nitrogén hasznositasi hatékonysag fejlesztésére torténd szelekcid sordn
elsdsorban a nagy gyokérsiirliségre és a virdgzas utanig elhuzodo N felvételre kell
fektetni a hangsulyt. Emellett a nitrogén remobilizacié hatékonyséaga, annak madja,
vagyis a szar nagymértékii és a fotoszintetizalo szovetek késleltetett remobilizacioja
szintén nagy jelent6séggel bir a NUE hatékonysaganak fejlesztése szempontjabdl.

Szantofoldi kisérleteink soran a vizsgalt jellegek nagymértékii fenotipusos
variabilitasat figyeltik meg, ami azt bizonyitja, hogy van genetikai potencial a
nitrogén hasznositasi hatékonysadg fejlesztésere. A nitrogén hasznositasi
hatékonysag és komponensei genetikai hatterének feltarasat neheziti, hogy a
kornyezeti fakorok, illetve a genotipus x kornyezet kélcsonhatas nagymértékben
befolyasoljak kifejez6désiiket. Emellett a N felvétel és transzport bonyolult genetikai
szabalyozas alatt all, nem csak transzkripcionalisan, de poszt-transzkripcionalis és
poszt-transzlacios szinten is, igy vizsgalata és az eredmények értékelése bonyolult.

Szekvendlason alapuld genotipizalas modszerét valasztottuk a megfelel6
marker sirlis€ég biztositdsdhoz. Tanulmanyunkban genom szintli asszociacids
analizissel 130 olyan MTA azonositottunk, melyek szant6foldi koriilmények kozott
szerepet jatszanak a N hasznositési hatékonysag, annak komponenseinek, valamint
jelent6s agrondmiailag jellegek kornyezetfiiggd szabalyozasaban. Szamos altalunk
azonositott régiot mar korabban is lokalizaltak, megerdsitve ezen eredményeket. A
vizsgalt tulajdonsdggal asszocialdé markerek tobbségét egyedi kornyezetben
azonositottuk, aminek hatterében az eltér6 N elérhetéségnek és idéjarasnak
koszonhetd nagymértékli kornyezeti hatas és szignifikdns genotipus x kornyezet
kolcsonhatas all a legtobb vizsgalt jellegnél. Tébb jelleg meghatarozasaban 27 MTA
jatszott szerepet, melyek kiilonbozd jellegek kialakitasaért felelds lokuszokba
csoportosulhatnak, vagy szabalyozé régiot reprezentalhatnak, vagy az azonositott
markerekhez kapcsolddd gén pleiotrop hatast. A tobb kdrnyezetben is megfigyelt
marker - tulajdonsag asszociaciok a marker alapu szelekcié legjobb jeldltjei
lehetnek.



Eredményeinket tovabbi vizsgalatokkal erdemes alatamasztani tébb genotipust,
tehat nagyobb genetikai bazist feloleld gylijtemény segitségével. Ez esetben a térkép
felbont6 képessége javul és - amennyiben a hipotézis helyes - az asszociacio erésége
is novekedhet. Jelenleg a genetikai térképink felbontasabdl addddan a
tulajdonsaggal asszocidlé marker akar tobb cM tavolsagra is elhelyezkedhet a
funkcionalis gén(ek)tdl. Célszerii lenne a funkciondlis gének helyzetének pontosabb
meghatarozasa érdekében finom térképezéssel az asszocialt genomrégiokat Gjabb
markerekkel tovabb sziikiteni. A NUE-t szabalyozd l6kuszokhoz szorosan
kapcsolodo molekularis markerek felfedezése, lehetévé tenné a NUE-t meghataroz6
gének szelekcidjat koltséges és idéigényes fenotipizalas nélkul.

Az eddigi vizsgalatok eredményei azt mutattak, hogy a N anyagcsere egyes
génjeinek egyeduli befolyasolasa nem elég hatékony a NUE fejlesztése
szempontjabol. Jobb megkdzelitésnek tlinik a nitrogén felvételért, transzportjaért,
asszimiléaciojaért és remobilizacioért felelds gének haldzatanak egyidejii, koordinalt
szabalyozésa. Ezért a transzkripcios faktorok lehetnek (a N anyagcsere szamos
génjének egyidejl szabalyozasaval) a nitrogén hasznositasi hatékonysag fejlesztése
szempontjabol kulcsfontossaguak.

5 Uj tudomanyos eredmények

1. Egy a koOzép-eurdpai fajtaszortimentet és nemesitési anyagot
képviseld 93 genotipusbdl alld 6szi buza gylijteményben a nitrogén hasznositasi
hatékonysag genetikai analizise soran megallapitottuk, az altalunk alkalmazott
nitrogén miitragya kezelés a legnagyobb mértékben a termésmennyiséget, illetve a
ndvény altal felvett és szemtermésbe remobilizalt nitrogén mennyiségét ndvelte.
Munkénk sorén igazoltuk, hogy a N kezelésnek nem volt szignifikans hatésa a
kalaszolasi idére, mig az ezerszemtomegre, a nitrogén hasznosulasanak
hatékonysagara és a nitrogén harvest-indexre a kezelés hatasa évjaratfiiggd volt.

2. Kimutattuk, hogy az 0Osszes vizsgalt kornyezetben a nitrogén
hasznositasi hatékonysagot f6 komponensei koziil a N felvételének hatékonysaga
hatarozta meg legnagyobb mértékben. lgazoltuk, jo nitrogén ellatottsag esetén a
nitrogén hasznosulds hatékonysagagénak jelentésége noOvekedett, melyet
legnagyobb mértékben a harvest-index és a nitrogén harvest-index hatarozott meg.

3. A legtobb jelleg fenotipusos variabilitasat a legnagyobb mértékben a
kornyezeti faktorok hataroztdk meg, mig a nitrogén hasznositasi hatékonysag, a
nitrogén felvételének hatékonysaga és a szemtermés nitrogén felhalmozasi
hatékonysag jellegek esetében a kezelés eredetli variancia bizonyult a legnagyobb
mértékiinek.



4. Genetikai térképet készitettlink 3290 marker segitségével, mely 5880
cM genetikai tavolsagot fedett le. A teljes genomon a markerek atlagos tavolsaga
1,79 cM, mig az A, B és D genomokon 1,75 cM, 1,22 cM és 5,77 cM volt. A
genomban az kapcsoltsagi kiegyensulyozatlansag kiterjedésének nagymértéki
variabilitasat tartuk fel, a legnagyobb rekombinécids sivatagokat az 1B és 2D
kromoszémakon azonositotta. Meghataroztuk a vizsgalt populacidra jellemzo
populdcidstruktarat  és rokonsagi viszonyokat, a  legval6sziniibb
populacidszerkezetnek a vizsgalt vonalak két alpopulacidba torténd elkiiloniilése
bizonyult.

o. A genom szintli asszociacios analizissel 130 marker szignifikans
kornyezetben. Osszesen 183 olyan marker-tulajdonsag asszociaciot azonositottunk,
melyek szerepet jatszanak a nitrogéen hasznositasi hatékonysag és komponenseinek,
valamint egyes agronOmiailag fontos jellegek kornyezetfiiggd szabéalyozasaban.
Tizenhét szignifikans kromoszoma régiot talaltunk, ahol az atlagos kapcsoltsagi
kiegyensulyozatlansdg csokkenés tavolsagan belul tobb marker - tulajdonsag
asszociaciot is kimutattunk. Feltartunk 8 agrondémiai jellegnél a nitrogén reakciot
meghatarozo6 genetikai komponenseket is.
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