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Osszefoglalas: A szarazsagtiirés fokozasa gyakorlati szempontbél egyre fontosabb tényezé a ter-
mesztett gabondinknal. Nagy hangstlyt kap a szarazsagttirésben szerepet jatsz6 gének azonositasa
¢és minél szélesebb kori ismerete. E munkaban 6sszefoglalva ismertetjitk azokat a géneket (Hsdr4,
Dhnl, Dhn3, DhnS, Dhn9, PSCS, HSP17, HSP18, HSP70, HSP90 és HVAI), amiket a termesztett
arpanal (Hordeum vulgare L.) a szérazsagtiréssel mar kapcsolatba hoztak és részletesen vizsgaltak.
Ezen gének expresszidja a szdrazsagtiird képesség mértékére utalhat.

Bevezetés

A szélséséges kornyezeti hatasok a termesztett névényekben is évrél évre
nagy kérokat okoznak, ezéltal nagymértékben csokken a terméshozam. Az abio-
tikus stresszorok a kukorica vagy a buza esetében a maximalis terméshozamhoz
képest 50%-ot is meghaladé termésveszteséget idézhetnek el6 (SzZI1GETI 2018).
Az élelmiszerigény novekedésével a termesztésben sziikségessé valt olyan j
modszerek alkalmazdsa, amelyek fokozzak a gabondk ellenall6 képességét a kor-
nyezeti stresszel szemben (FEUILLET et al. 2008). Kiemelked6en fontos a szaraz-
sagtiiréssel kapcsolatos gének ismerete, amelyeknek szerepe van a stabil termés-
hozam biztositdsdban (TESTER és LANGRIDGE 2010). A szdrazsag Gsszetett tulaj-
donsag, a novényekben a transzkripcié megvaltoztatasaval a stresszel kapcsolat-
ban 4ll6 géneket is aktival (MAZZUCOTELLI et al. 2008). Az agrarkutatds szem-
pontjabdl nagy jelent6ségili a névényi adaptacié hatékonyabb megismerése, az 4j
gének és metabolikus utak azonositdsa (SHAAR-MOSHE et al. 2015).
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Az arpa szarazsagtiirésével kapcsolatba hozhaté6 gének

A termesztett arpa (Hordeum vulgare L.) szérazsagtirésénél a legtobbet vizs-
galt géneket az 1. tablazat foglalja 6ssze.

A Hsdr4 (Hordeum spontaneum drought responsive 4) gént SUPRUNOVA és
mtsai (2007) azonositottak, melynek expresszidéjaban kiilonbség mutatkozott a
szarazsagstresszre érzékeny (JS1 és JS2) és tolerdns (JR1 és JR2) arpa genotipu-
sok kozott. A gén az arpa 3H kromoszémajanak hosszt karjan az EBmac541 és
EBmag705 markerek kozotthelyezkedik el. A Hsdr4 szerepére vonatkozé kutataso-
kat végeztek AKASH és mtsai (2009) is. Tiz kiilonb6z6, szarazsagtlirésben szerepet
jatszo6 gént (Hsdr4, HVAI, CBF3, HyCBF4, 1-sst, Dhnl, Dhn3, DhnS, Dhn6, Dhn9)

1. tablazat. Az é&rpa szarazsagtlirésében szerepet jatszé fontosabb gének/géncsaladok.
Table 1. The most important genes/gene families involved in barley drought tolerance. (1) Name
of gene; (2) Tested plant; (3) Tested attribute; (4) Source.

Gén neve (1) Vizsgalt névény (2) Vizsgélt tulaj- Szerz8(k), évszam (4)
donsag (3)
DHN gének  Hordeum spontaneum K. Koch  Szérazsagstressz SUPRUNOVA et al. 2004
Hordeum vulgare L. Széarazsagstressz KARaMI et al. 2013
Hsdr4 Hordeum spontaneum K. Koch  Szérazsagstressz SUPRUNOVA et al. 2007
Hordeum vulgare L. Szarazsigstressz ~ AKASH et al. 2009, PAPA-
EFTHIMIOU és TSAFTARIS
2012a,2012b, MEZER et al.
2014, BINOTT 2015, HARB
és SAMARAH 2015
HSPs Hordeum vulgare L. Szarazsagstressz SvoBoDa etal. 2016,
TEMEL et al. 2017
Hordeum vulgare L. és Szarazsagstressz X14 etal. 2013
Hordeum spontaneum K.Koch
HVAI Hordeum vulgare L. var. nudum  Szarazsagstressz Yao etal. 2017
Hook.
Hordeum vulgare L. Szérazsigstressz  SNIEGOWSKA-SWIERK et
al. 2015
Hordeum distichon L. Széarazsagstressz  WOJCIK-JAGLA et al. 2012
Hordeum vulgare ssp. vulgare — Szérazségstressz QIAN et al. 2007
P5CS Hordeum vulgare var. nudum  Szérazsagstressz DENG etal. 2013
Hook.
Hordeum vulgare L. Szarazsag- és ABU-ROMMAN etal. 2011
sostressz, ABA
kezelés
Hordeum vulgare L. Szarazsagstressz ~ BANDURSKA etal. 2017
P5CS1 Hordeum vulgare L. Széarazsagstressz X1a etal. 2017
P5CS2 Hordeum vulgare L. Szarazsagstressz WEHNER et al. 2016
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vizsgaltak, azonban a vizsgalt gének transzkripciés szintje k6z6tt nem taldltak
egyértelmii kiilonbséget. Mas szakirodalmi adatok szerint a szdrazsagstressznek
kitett arpa genotipusok differencidlédasanak tanulmanyozasara hasznos marker
gének lehetnek az aszdly soran aktivalédé gének, mint a HUNCED?2, HvHsdr4,
HvDHNI1 (HARB és SAMARAH 2015). PAPAEFTHIMIOU és TSAFTARIS (2012a)
a Hsdr4 génnel szemben vizsgalta a HUPKDM7-1 gén szerepét. A kisérlet soran
a HvPKDM7-1 transzkripcids szintje a szdrazsagstressz tizedik napjan a koze-
pesen szarazsagtliré Caresse fajtanal 6tszordsére, a szarazsag-tolerans Demetra
fajtanal tizenotszorosére emelkedett. Ugyanakkor a Hsdr4 esetében a Caresse
fajtanal hiromszorosara, a Demetra fajtanal 6tsz6rosére nétt a transzkripcids
szint. A HvPKDM7-1 génhez hasonléan a HvTX1 gén expressziéjanak mérésekor
szintén a Hsdr4 gént alkalmaztdk referenciagénként. A vizelvonassal kivaltott
szarazsagstresszt kovetd tizedik napon a HvTX1 transzkriptumanak expresszidja
megnétt (AACt: 2,979) a Hsdr4 transzkriptumdnak expresszidjaval (AACt:
2,456) szemben (PAPAEFTHIMIOU és TSAFTARIS 2012b). Szarazsagstressz ese-
tén mindkét vizsgalt gén hatékonyabbnak bizonyult a Hsdr4 génnel szemben.
A Hsdr4 gént, mint a vizhiany sordn fellépé szarazsagtiirésben résztvevd gént
emlitik még CHEN és mtsai (2008), Gous és mtsai (2015), valamint BLAHA Es
STREDA (2016). BINOTT (2015) szerint a Hsdr4 expresszidja er6sebben indukalt
a levelekben, mint a gydkerekben. MEZER és mtsai (2014) LEA fehérjéket kddo-
16 géneket, a NHX1, a Hsdr4 és a BLT101 géneket, valamint transzkripciés fakto-
rokat kédolé géneket (HvDREBI1, HvABF1, HvABIS és HvZIP1) elemeztek kilenc
arpafajta csiranévényeinél, vizhianyos korilmények kozott. Véleményiik szerint
a vizsgalt gének koziil a HvZIP1 és a Hsdr4 gének nemcsak stressz jelzésére alkal-
masak, hanem a szdrazsagtiirés markerei is lehetnek. A Hsdr4 gén nagymérték-
ben expresszalddik szarazsagstressz esetén. A gén expresszidja a gyokerekben ke-
vésbé figyelheté meg. Szenzitiv és tolerans fajtakban kiilonb6z6 mértékben feje-
z68dik ki, ezért arpafajtakban alkalmas marker lehet a szdrazsagtiirés mértékének
megallapitasara.

A kornyezeti stressz kiilonféle formdira, mint amilyen példaul a szdrazsag, az
alacsony hémérséklet és a magas sétartalom, a névények adaptiv vélaszreakcidja fi-
gyelhetd meg. A valaszreakciékban nagy szerepe van a dehidrin géneknek (CLOSE
etal. 2000). A kiszdradds kovetkeztében tobbféle dehidrin gén expresszalédik, ugy-
mint a Dhnl, Dhn3, DhnS, Dhn6 és Dhn9. Ezeknek a géneknek funkcionalis sze-
repiik van a vadon ¢él6 arpa fajok dehidratacids tolerancidjanak kialakitasaban
(SuPRUNOVA et al. 2004). A dehidrin multigén csaldd (13 gén) génexpresszidjat
tolerdns és szenzitiv arpafajtakon is vizsgaltak. Ot gén (Dhnl, Dhn3, Dhn5, Dhn7
és Dhn9) kizarélag a Yousef szarazsag-tolerans fajtaban indukalédott aszalystressz
esetén. Azonban stresszhatds alatt az 6t génbél csak ketté (Dhn3 és Dhn9) muta-
tott kozvetlen Osszefiiggést olyan novényélettani paraméterekkel, mint a kloro-
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fill-tartalom, az ozmotikus koncentracid, sztéma konduktancia és a novényi bio-
massza (KARAMI et al. 2013). A fotoszintetikus paraméterek (Fv/Fm, NPQ, Y)
szarazsagstressz hatasara bekévetkezd szignifikans csokkenését hazai koztermesz-
tésben 1év6 fajtakon is megfigyelték (SKRIBANEK et al. 2016). A szarazsagtiiréssel
kapcsolatba hozott dehidrin gének koziil a Dhnl, Dhn3 és DhnS, Dhn9 magasabb
expresszidjat elsésorban szarazsdg-tolerans fajtaknal figyelték meg.

A kiilonb6z6 arpa genotipusoknal a prolin felhalmozédasa és a szarazsag re-
zisztencia kozotti kapcsolat nem egyértelmi. Bizonyos eredmények azt mutat-
jak, hogy ezen aminosav felhalmozddasa altaldban a levéldehidratacié tiinete, és
a stresszérzékenységhez kotédik (HANSON et al. 1977). A PSCS gén elnyomott
expresszidja és a szabad prolin-tartalom csokkentése nem befolyasolta a tibeti
hulless (pelyvatlan) arpa szarazsagtolerancidjat (DENG et al. 2013). Mésok pozitiv
kapcsolatot fedtek fel az aszaly altal indukalt prolin felhalmozddas és a stresszel
szembeni rezisztencia k6zott (SINGH et al. 1972, AHMED et al. 2013). A kutatdsok
szerint a PSCS gén a szarazsag kovetkeztében aktivalédik és a delta-1-pirrolin-5-
karboxilat szintaz szintézisében vesz részt (ABU-ROMMAN et al. 2011, WEHNER
et al. 2016, X14 et al. 2017). Maresi és Cam/B1/Cl arpa genotipusok leveleiben a
PSCS gén fokozott expresszidjat mar mérsékelt vizhiany jelenlétében megfigyel-
ték. A megnovekedett expresszié a prolin szintézisért felelds anyagcsere-titvona-
lak korai aktivalasat jelzi, amelynek révén csokken a vizvesztés mértéke, ezzel is
megakadalyozva az aszaly negativ hatdsat (BANDURSKA et al. 2017). A HuvPSCS
genetikai varidcidja igen sokféle. A HvPSCSI gén polimorfizmus vizsgalata vilag-
szerte begytijtott 287 arpan tortént meg. Ot polimorfizmus szoros dsszefiiggést
mutatott az drpa szarazsagtiirésével (X1a et al. 2017). A fenti eredmények alapjan
kijelenthet8, hogy a HuvPSCS gén aszalystressz soran indukalodik, szerepe van a
prolin bioszintézisének aktivalasaban, genetikailag sok variacidja ismert.

A hésokk fehérjék (HSP: Heat shock protein) szintézisét egyéb tényez6k mel-
lett a magas hémérséklet altal kivaltott stressz okozza, a transzkripciés szintjiik eré-
sen korrelal a stressz idétartamaval, ami a stressz utdn bekovetkezd elimindciénal
elkezd cs6kkenni (HAYANO-KANASHIRO etal. 2009). A szdrazsagtiir§ fajtaknal kii-
16nbség mutatkozik a HSP17 fehérjék felhalmozédasa soran (SvoBODA etal. 2016).
Arpa novények fiziolégiai allapotanak, valamint a HSPI7 gén expresszidjanak val-
tozasat vizsgaltak kontroll és szarazsaggal kezelt novényeken. A tizenkét napig tar-
t6 kezelés soran a HSP17 gén expresszios szintje a kétszeresére emelkedett a sza-
razsagnak kitett névényeknél (TEMEL et al. 2017). Osszesen 30 orszagbol szidrma-
26 210 arpafajtan a HSP17.8 gén nukleotid polimorfizmus vizsgalatat is elvégezték.
A detektélt 11 SNP (single nucleotide polymorphism) kéziil mindéssze négy hasz-
nalhaté DNS markerként a marker-asszocialt szelekciéban (X1A et al. 2013). Ha a
novény parologtatdsa meghaladja a vizfelvételt, a sz6vetekben és a sejtekben vizhi-
any keletkezik. Korlatozott vizfelvétel nem csak szdrazsag miatt alakul ki, hanem
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sOstressz vagy hidegstressz esetén is jelentkezhet (VERSALUS et al. 2006). FARALLI
és mtsai (2015) génexpressziods vizsgalatok soran megéllapitotta, hogy az elézetesen
alkalmazott rovid ideig tarté héstressz hatsédra olyan stresszfiiggd gének (HSP17,
HSPI18, HSP26 és HSP70) aktivalédnak, amelyek csokkenthetik héstresszt kove-
t6 sostressz negativ hatasait. Az aszaly soran bekovetkezd brasszinoszteroid ter-
melés zavarainak a névényekre gyakorolt hatasat HSP70 és HSP90 génekkel kap-
csolatban vizsgaltak. A HSP70 transzkriptum felhalmozédasa magasabb, a HSP90
transzkriptum felhalmozddasa alacsonyabb volt a Delisa fajtab6l mutaciéval lét-
rehozott, kézepes magassagu 527DK fajtaban. A brasszinoszteroidok azonban
kis mértékben felelések a névekedés szabédlyozasaért (JANECZKO et al. 2016). A
hésokkfehérjék megjelenése annak ellenére, hogy elsésorban a magas hémérsékle-
ti stresszre jellemz8ek, 6sszefiiggésbe hozhatdk a szarazsagtiiréssel. Az eddigi ered-
mények alapjan a HSP17 gén tekinthetd a leginkabb hatékonynak.

A HVAI(Hordeumvulgarealeuron 1) génaLEA3 (late embryogenesis abundant
protein, group 3) csoport tagja, és jelenléte szorosan kapcsolédik a vizhidnyhoz.
YAao és mtsai (2017) 28 tibeti hulless drpafajta génexpresszids vizsgalatat végezték
el. A fajtak kozote a szarazsagtilirés szempontjabdl voltak nagy (Handizi), kézepes
(Kunlun 12) és gyenge (Dama) tiir6képességlieck. A PEG 6000 altal indukalt HVAI
gén magasabb transzkripcidjat figyelték meg a nagy tiir6képességgel rendelkez6 faj-
tandl (Handizi). A HVAI gén klénozaséaval és a tobbszoros szekvenciaillesztés al-
kalmazdsaval a kiilonbozé fajtak HVAI cDNS-szekvencidjat hasonlitottak Ossze.
A cDNS 642 bazisparbdl allt, és 213 aminosavat kddolt. A Handizi és Dama faj-
tak aminosavszekvencidja azonos volt, a Kunlun 12 fajtandl a 197. aminosav elté-
rést mutatott a masik két fajtahoz képest. Ezzel bizonyitottak, hogy a HVAI kifeje-
z6dési szintje a szarazsag toleralasainak megbizhatobb markere, mint a HVAI gene-
tikai szerkezete. Az aktin filamentum (AF) hdlézatanak szarazsig soran bekovetke-
z6 valtozasait az aktin fehérjét (ACT11), az aktin depolimerizaciés faktort (ADFI)
kodold génekkel és a HVAI génnel Osszefliggésben vizsgaltdk. A tolerans fajtak-
ndl aszaly soran csokkent a relativ viztartalom, amelyet a HVAI expresszié nove-
kedése és az aszaly altal kivaltott ACT11 és ADFI transzkriptumok csokkenése ki-
sért (SNIEGOWSKA-SWIERK et al. 2015). A HVAI gén, valamint a szdrazsagstressz
alatt, illetve abszcizinsavval t6rténé kezelés hatasara az ozmotikus stressztolerancia
kialakitasdban szerepet jatsz6 SRG6 gén esetében megfigyelték, hogy a két gén
expresszidja nagymértékben korreldl az arpa genotipusok szarazsagtilirésével.
Mindkét vizsgalt gén nagyobb mértékben fejez6dott ki az aszalyt toleralé genoti-
pusokban. A HVAI gén legmagasabb transzkripcios szintjét azon fajtak esetében fi-
gyelték meg, ahol a levél vizpotencidlja jelentdsen csokkent. A szarazsag-tolerans
genotipusban az abszcizinsav (ABA) bizonyult er8sebb jelatviteli utnak. Az SRG6
gén esetében az elsédleges jel, amely kivéltotta a transzkriptum felhalmozdédasat, az
abszcizinsav volt, de a szdrazsag-tolerans genotipus esetén kozvetlen hatasként a le-
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vélben fellépé vizhidny is kivéalthatja a gén expresszidjat. A HVAI génexpresszidjat
tehét elsédlegesen a vizhidny, az SRG6 génnél pedig az abszcizinsav véltotta ki
(W6jCIK-JAGLA et al. 2012). A HVAI gén szekvencidjat és expresszidjat a tibeti
hulless arpaban is vizsgaltak. Szenzitiv és tolerans genotipusokat azonositottak a
vizveszteség (WLR), a malondialdehid (MDA) és a prolin-tartalom alapjan. Az ala-
csony malondialdehid-tartalom, az alacsony WLR-értékek és a magas prolin-tarta-
lom Gsszefiiggést mutatott az aszalyt toleralé genotipusoknal. A kvantitativ valds
ideji PCR eredmények alapjan a HVAI gén relativ expresszios szintje mindig maga-
sabb volt a tolerans genotipusokban, és gyorsan névekedett a 2-4 6ras dehidratacié
utan. Az érzékeny genotipusok HVAI expresszidja 8 és 12 6ra kozott mutatott gyors
novekedést. QIAN és mtsai (2007) szerint a HVAI szekvencidja és expresszidja 0sz-
szefliggésben lehet a killonb6z6 szarazsagtiiré genotipusokkal.

A szarazsagstresszel kapcsolatban még szamos egyéb gént, mint példaul
transzgének (AtCKX1, MaALR, HvNCED) kiilonb6z6 mechanizmusokat szaba-
lyozé (PIP, HvELF3, Ppd-HI, HvVrnl-3, UZU, Cu/Zn, SOD, HvCAT,, HvAPX,
HvGST6, TuBd) vagy transzkripciés faktorokat kédolé (EP2/ERF, HvbZIP,
HvHox22, HvHsfcl) gének hatésait vizsgaltak. A szakirodalmi adatok alapjén az
emlitett gének kozill a szarazsagtilirés fokozasara az AtCKX1, MaALR, HNCED
transzgének alkalmasak. A gének listdjat a 2. tablazat tartalmazza.

A vizhiany negativan befolyasolja a novények fejlédését, morfologiajat és fi-
zioldgiai folyamatait, ezéltal termésmennyiségiiket is. A ndvekedésre gyakorolt
hatas attél fiigg, mely életszakaszban éri a névényt vizhidny. Ha a névekedés ko-
rai szakaszaban, akkor a kisebb levélfeliilet kovetkeztében csokken a szén-dioxid
fixaci6. Ha a vizhiany a virdgzas szakaszaban jelentkezik, kevesebb lesz a viragok
szama. A termésérés alatt fellép6 vizhiany kisebb méretli szemtermést eredmé-
nyez (CHAVES et al. 2009). GUREL és mtsai (2016) munkdjaban a szarazsagstressz
hatasara aktivalodé géneket kiilonbozéképpen csoportositotta. A HvCOl,
Ppd-HI, Vrn-H1, HvFT-1 gének a n6vény virdgzasaban toltenek be fontos szere-
pet. AMYB, HVDRFI, HvABF-1, CBF transzkripciés faktorokat kédolé gének. A
HVAI, HVA22, Dhn3, Dhn9 a LEA fehérjék szintézisében vesznek részt. Ezek vé-
défehérjék, amelyek a nagy vizmegtart6 képességiikb6l adéddan képesek meg-
6rizni a sejtkomponensek kiszaradas alatti integritasat. A HSP17.8 gén hésokk
fehérjék aktivalasat végzi. Az ALDH, ADOR, HvAPX1, HvGST, HvMT-2 gének a
reaktiv oxigén gyokok (ROS) miikodését szabélyozzak. A BADH, CSMO, gének
az ozmolitikumok aktivaldsaban toltenek be fontos szerepet, mig a HvHKT?2;1,
AVP1, HvAACT]I, és BOR gének transzport folyamatokat aktivalnak.

Rihane arpafajtabdl DJEMAL és mtsai (2018) egy uj, az etilén valaszban részt
vevd transzkripcids faktort (ERF) izoléltak, ami a HvSHNI gén miikodését szaba-
lyozza. A gént szamos abiotikus stressz moduldlja, mint példaul a hideg, a h6, a s6 és
az aszaly.
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VELASCO-ARROYO ¢és mtsai (2018) az egész cisztatin csaldd expresszids
analizisét végezték el, és a C1A cisztein protedz inhibitoraiként az Icy-2 és Icy-4
cisztatin gének szerepét mutattdk ki az aszaly toleralasaban.

A névényi hormonok koziil a citokinin a gyokérnévekedés negativ szabalyo-
zbja. RAMIREDDY és mtsai (2018) olyan transzgenikus drpa névényeket hoztak
létre, melyek disabb gyokérrendszerrel rendelkeztek. Ezt a ndvény szarazsagtiird
képességének novelése érdekében a CKY gén (cytokinin oxidase/dehydrogenase)
gyokérspecifikus expresszidjaval érték el.

2. tablazat. A szarazsagtiiréssel kapcsolatba hozhaté tovabbi gének.
Table 2. Other genes associated with drought tolerance. (1) Name of gene; (2) Additional infor-
mation; (3) Increase of drought tolerance; (4) Source.

A gén neve (1) Egyéb informdcié (2) Szarazsagtiirés  Szerzé(k) neve, évszam
fokozésa (3) (4)
HvMTE, NCED, SUS, Aluminijum és szdrazsag- - AHMED et al. 2016
KS DHN gének stressz hatdsara
expresszalédé gének
Cu/Zn SOD, HvCAT, Stresszfiiggd gének - FARALLI et al. 2015
HvAPX, HvGST6, TuBd,
HvCAT, HvSOD, Antioxidans enzimeket - HARB etal. 2015
HvAPX gének szabalyoz6 gének
EP2/ERF Transzkripcids faktort - Guo etal. 2016
kédold gén
Uzu Torpendvést szabéalyozd - CHEN etal. 2016
gén
HvVrnl-3 Viragzasi id6t szabalyo- - AL-AJLOUNI et al. 2016
26 gének
AtCKX1 Transzgén Igen PospiS1LOVA etal. 2016
MaALR Transzgén Igen NAGY etal. 2016
HbSINA4 Klénozott gén - YUuAN etal. 2015
HvbZIP Transzkripcids faktoro- - POURABED et al. 2015
kat k6dol6 gén
HvOPR2 Klénozott gén - AL-MOMANY és ABU-
RoMMAN 2014
HvELF3 és Ppd-HI Cirkadian éra szabélyo- - HABTE et al. 2014
26 gének
HvHox22 és HvHsfcl Transzkripcios faktort - MATSUMOTO et al. 2014
kédolé gének
PIP gének Alevelekben a vizszalli- - CHAUMONT és
tas szabalyozdi TYERMAN 2014
HvNCED Transzgén Igen SEILER et al. 2014
HvGST Expresszidja szarazsag- - REZAEI et al. 2013

hatésra csokken
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A koztermesztésben 1év6 22 arpafajta szdrazsag hatdsara bekovetkez6 morfo-
légiai valtozasait kisparcellds tajtorzskisérletekkel vetették Gssze. A stressznek ki-
tett csiran6évények gyokérhossza pozitiv, mig a kontroll csiranovények gyokérhosz-
sza negativ korrelaciét mutatott a fajtak szant6foldi szarazsagtiirésével (SCHMIDT-
HOFFER et al. 2018).

A BMYI1,a BMY2 ésa BMY3 gént, mint a B-amilazt kédol6 géneket termesztett
arpafajtak 4HL, 2HL és 4HL kromoszémédjan vizsgaltak. Ezek koziil a BMY1 1étfon-
tossagu szerepet jatszik a B-amilaz aktivitds és a maldtamindség szabélyozasaban (L1
etal. 2002). Wu és mtsai (2017) a vizhianyt kiillonb6z6 mértékben tolerald két tibe-
ti vad arpan és két termesztett arpafajtan vizsgélta a BMY1 gén kifejez6dését a ta-
laj vizmennyiségének csokkentésével. A legnagyobb B-amilaz aktivitast és a BMY1
gén transzkripcidjanak fokozasat a szdrazsagot jol tolerald vad fajtanal mutateak ki.

Xu és mtsai (2017) a HbSYRI gént (szintaxinhoz kot6d6 gén) vizsgéltak sza-
razsagnak kitett és rehidratalt novényeknél polimeraz lancreakciét alkalmazva
(RT-PCR). A gén miitkédése nem volt egyértelmilien magyarazhatd, de szerepétiga-
zoltak az aszalyos allapothoz kapcsol6do jelatviteli mechanizmusokban.

A hvcbp20.ab elnevezési mutans arpa névényeken a CBP20 (Cap-Binding
Protein 20) gén aktivitdsat vizsgaltdk a szdraz korilményekhez t6rténd adapta-
l6das soran. A mutagenezissel eléallitott hucbp20.ab arpa jobban alkalmazkodik
a stressz koriilményeihez és a korai aktivalasnak koszonhetéen sokkal hatéko-
nyabban miikédnek benne a stresszmegel6z6 mechanizmusok (DASZKOWSKA-
GoLEC et al. 2017).

A kiilonb6z6 névényi hormonok és masodlagos hirvivék koziil a kalciumio-
nok részt vesznek az aszély érzékelésében és jelzésében. CIESLA és mtsai (2016)
megallapitottdk, hogy a HvCPK2a gén terméke kettés specifitasu kalciumfiiggd
protein-kindz, amely a szarazsagstresszre adott valasz negativ szabalyozéja. Az
arpa esetében FEDOROWICZ-STRONSKA és mtsai (2017) 6sszesen 25 CDPK gén
vizsgalatat végezték el vizhianyos kériilmények kozott. A HvCPK7, a HvCPKS és
a HvCPK2 gének erésen indukdlédtak szarazsag hatasara, tehat szerepiik lehet az
aszalyos allapot jelzésében és az ahhoz torténé adaptalédasban.

A HvDREBI-a (Hordeum vulgare dehydration-responsive element binding
protein 1) gén a DREB alcsaldd A-2 alcsoportjanak tagja, amit arpa névény-
bél izolaltak. S6-, szarazsiag- és alacsony hémérsékleti stresszek esetén magas
HvDREBI expressziét (DRE/CRT-kotd transzkripcids faktor) tapasztaltak a le-
velekben, tehat ez a gén fontos szerepet jatszik a novények szarazsagstressz tlird
képességében is (XU et al. 2009). A Tokak és Bornova 92 fajta szdrazsag és sé to-
leranciajat vizsgaltdk a DREB2 és WRKY38 gén tekintetében. A Bornova 92 fajta-
nal a DREB2 és a WRKY38 génexpresszid szabélytalanul indukélédott. A Tokak
fajtanal a kiillonbo6z6 stresszallapotok a DREB2 gén kifejez6désének csokkenését,
a WRKY38 gén kifejez6désének novekedését idézték eld. Pozitiv kapcsolatot mu-
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tattak ki a gének aktivitdsa, valamint az aszaly és a s6 toleranciaért felelés reaktiv
oxigén gyok-aktivitds (ROS) k6z6tt (ALBAYRAK et al. 2012).

A szarazsagtiirés kialakuldsa egy nagyon Osszetett folyamat révén valdsul
meg. A mai modern molekuldris biolégiai eljarasoknak koszonhetéen a tudo-
many egyre tobb ismerettel rendelkezik a gének részletes jellemzése révén a sza-
razsagtlréshez val6 alkalmazkoddsrél. Egy-egy vizsgalt gén transzkriptum fel-

”oo"n

halmozddasat vizsgalva a vizhianyt jobban tliré fajtaknal hatékonyabb génex-
presszié figyelheté meg. Ezen ismeretek nagyban segithetik a nemesit6k munka-
jat a koztermesztésbe vont fajtak szarazsagtoleranciara torténd szelektalasaban.
Ennek elésegitésére jelen munkank 6sszesen 30, az arpa szarazsagtiirésével 6ssze-
figgd gén szerepét ismerteti szakirodalmi adatok alapjan. Részletesen targyaltuk
tobbek kézott a Hsdr4, Dhnl, Dhn3, DhnS, Dhn9, PSCS, HSP17, HSP18, HSP70,
HSP90 és HVAI géneket.
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Increasing the drought tolerance of cultivated crops is becoming a priority
from a practical point of view. The identification and deeper understanding of
genes involved in drought tolerance receives a great emphasis. In this work, we
summarize the genes (Hsdr4, Dhnl, Dhn3, DhnS, Dhn9, PSCS, HSP17, HSP18,
HSP70, HSP90 and HVAI) that have been associated with drought tolerance for
barley (Hordeum vulgare L.) and investigated in detail. The expression of these
genes may indicate the degree of drought tolerance.
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