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GENETICS OF SUNFLOWER RESISTANCE TO BROOMRAPE (Orobanche cumana Wallr.)

Summary. The angiosperm Orobanche cumana Wallr. (oroomrape) is an obligatory root parasite, specific to sun-
flower crop. The main strategy to ensure the reduction of the negative impact of broomrape remains to be the develop-
ment of resistant genotypes. This paper represents a synthetic analysis of the data related to sunflower genes for resis-
tance to broomrape races, mapping of major genes and quantitative traits loci (QTL) with minor effects in resistance, as
well as vertical and horizontal resistance mechanisms, in general, and the function of the genes involved in resistance, in
particular. The study highlights the relevance of genetico-molecular, biochemical and physiological analyzes in this field
and the importance of breeding programs focused on the development of sunflower genotypes incorporating multiple
resistance genes in order to achieve the durable resistance.
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Rezumat. Angiosperma Orobanche cumana Wallr. (lupoaia) este un rizoparazit obligatoriu, specific culturii de floa-
rea-soarelui. Principala strategie ce asigura diminuarea impactului negativ al lupoaiei ramane a fi crearea genotipurilor
rezistente. In acest context, lucrarea de fata prezinta o analiza sintetica a datelor cu referire la genele de rezistenta ale
florii-soarelui la rasele de lupoaie, cartografierea genelor majore si a locilor trasaturilor cantitative (QTL) cu efecte minore
in asigurarea rezistentei, precum si a mecanismelor de rezistenta verticald si orizontald, in general, si a functiei genelor
implicate, in particular. Studiul pune in evidenta actualitatea analizelor genetico-moleculare, biochimice si fiziologice in
domeniul respectiv, precum siimportanta focusarii programelor de ameliorare spre crearea unor genotipuri care imbina
gene unice de rezistenta si gene multiple, fapt ce contribuie la formarea unei imunitati durabile.

Cuvinte-cheie: floarea-soarelui, Orobanche cumana Wallr,, rezistenta verticala, rezistenta orizontald, gene de rezis-
tentd, determinism genetic, locus al caracterelor cantitative (QTL).

INTRODUCERE de mostenire a rezistentei florii-soarelui la rasele mai
evoluate de lupoaie care presupun prezenta mai multe
gene, identificate in cadrul genului Helianthus, impli-
cand mecanisme poligenice ale rezistentei — rezistenta
orizontala, nespecificd sau cantitativa [4-6].

Imunitatea plantelor, determinatd de actiunea

Interactiunea dintre floarea-soarelui (Helianthus
annuus L.) si lupoaie (Orobanche cumana Wallr.) con-
stituie un sistem model pentru studiul mecanismelor
genetice de rezistentd a plantelor de cultura la factorii

de stres biotic.

S-a constatat ca in majoritatea surselor de germo-
plasma identificate, atat in cele din flora spontana, cét
si la floarea-soarelui cultivatd [1], rezistenta este con-
trolata de gene majore denumite Or (de la denumirea
speciei parazite) si reprezintd tipul de rezistenta verti-
cald sau calitativad. Acest tip de rezistenta a fost valabil
pe parcursul a mai bine de 60 de ani si a contribuit la
crearea soiurilor Jdanov 8281 si Jdanov 8885, precum
si Peredovik si VNIIMK 1646 [2], care o perioadd in-
delungata au fost recunoscute si aplicate in majoritatea
tarilor cultivatoare de floarea-soarelui de pe glob [3].
Totodatd, au fost determinate mecanisme complexe

unor mecanisme ale rezistentei verticale si orizontale,
se considera a fi diferitd, dar in mare parte similara,
deoarece au ca tintd aceeasi reactie de aparare a plan-
tei [7]. Jonctiunea dintre genele unice de rezistenta si
unele gene multiple in acelasi genotip poate contribui
la formarea unei imunitati durabile. Or, lucririle re-
cente in domeniu demonstreaza ca mecanismele gene-
tico-moleculare ce determina rezistenta florii-soarelui
la O. cumana sunt asigurate de coexistenta ambelor
tipuri de rezistentd [8-11]. Pentru includerea acestora
in procesul de ameliorare este necesara si actuala cu-
noasterea genelor implicate in procesul dat, precum si
rolul functional al acestora in dobandirea imunitatii.
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IDENTIFICAREA GENELOR DE REZISTEN-
TA SI MECANISMELE DE MOSTENIRE

Primele studii privind determinismul gene-
tic al rezistentei la lupoaie au fost realizate in anii
1910-1920, odata cu crearea primelor cultivare de
floarea-soarelui rezistente (Kruglik A-41 si Saratov-
sky 169) [12].

In cadrul lucririlor de ameliorare, precum si in
cercetarile de genetica s-a stabilit cd, in majoritatea
cazurilor, rezistenta la lupoaie este verticalda, adica
completa, specifica pentru rasa si controlatd de gene
dominante unice [13-15]. Astfel, a fost relevatd domi-
nanta rezistentei in F, si segregarea mendeliand in F,
concluzionandu-se asupra tipului monogenic de rezis-
tentd la rasa A [16].

Intr-un studiu clasic realizat de acad. Vranceanu
si colaboratorii de la Institutul National de Cerceta-
re-Dezvoltare Agricola, Fundulea, Roménia au fost
identificate cinci gene dominante (Or1, Or2, Or3, Or4
si Or5) pentru cele cinci rase fiziologice (A-E) de O. cu-
mana, fiecare dintre ele manifestind un mecanism de
rezistenta cumulativ si conferind rezistenta atat la rasa
noud, cat si la cele anterioare - A; A + B; A+ B + G
A+B+C+DsiA+B+C+D+E[13]. In baza cer-
cetdrilor efectuate au fost puse in evidenta genotipuri
homozigote dupé genele Orl, Or2, Or3, Or4 si Or5,
care sunt utilizate in calitate de diferentiatori in scopul
identificérii raselor de lupoaie (tabelul 1) [17].

Caracterul monogenic, dominant al rezistentei
florii-soarelui fata de rasele A-E de lupoaie, controlata
de genele OrI-Or5, a fost confirmat in studii genetice
efectuate asupra unor populatii de O. cumana din di-
verse zone geografice [14; 15].

In unele cazuri particulare insi s-a constatat ca
rezistenta pare si fie controlata de mai multe gene.
Astfel, Liagcenko [18] si Pustovoit [19] au raportat un
tip de ereditate intermediara a rezisten{ei la complexul
de rase B de lupoaie in cadrul hibrizilor F obtinuti la
incrucisarea dintre diferite soiuri de floarea-soarelui,
iar Paleev [20] a remarcat cd rezistenta la Orobanche

este determinata de un complex de gene, din care ca-
uza, deseori, se constatd influenta citoplasmei asupra
intensitatii infectiei. Modalitdti complexe de mosteni-
re a rezistenfei la lupoaie, determinatd de doua gene
dominante independente (una dintre care se presupu-
ne a fi Or5, iar alta - o gend nealeld cu efect similar)
sau o gend recesivd, au fost puse in evidenta de catre
Dominguez [21].

Devierile de la mostenirea monogenicd clasica
si un mecanism diferit al rezistentei au fost stabilite,
in special, pentru populatiile mai virulente de lupoa-
ie care reprezintd rasa F G sau H [8; 9; 10]. Studii-
le aprofundate au relevat cd mostenirea rezistentei la
rasa F pe langd faptul ca este determinatd de o gena
dominantd [22], poate fi controlata, in germoplasma
de floarea-soarelui cultivata, de doui alele recesive [4;
5] sau de o aleld dominantd si una recesiva [5] care
interactioneaza epistatic. Spre deosebire de celelalte
gene Or deja cunoscute, aceste gene nu asigura rezis-
tenta la rasele anterioare, inclusiv la rasa E [4].

Rezistenta genetica la rasa F de lupoaie, a liniei de-
rivate din speciile sdlbatice perene de Helianthus grosse-
serratus Martens si Helianthus divaricatus L., s-a dove-
dit a fi controlata de alele dominante pentru un singur
locus - Or6, care manifestd dominantad incompleti. Ra-
porturile de segregare obtinute in F, si back-cross—uri au
sugerat si prezenta unei a doua gene, Or7, a cdrei expre-
sie este influentata de conditiile de mediu [23].

Genele de rezistenta la populatiile de lupoaie, care
apartin noilor rase virulente G si H, au fost identificate
la floarea-soarelui de culturd si sdlbatica [1; 6; 8; 24],
iar studiile genetice efectuate au confirmat atat con-
trolul monogenic dominant [25] sau recesiv [26-28],
cat si determinismul poligenic, fiind identificate doua
gene dominante independente [24].

Generalizand rezultatele studiilor privind me-
canismele genetice de mostenire a genelor specifice
Or (tabelul 2), s-a relevat ci relatiile de dominanta si
controlul genetic (mono- si poligenic) al rezistentei
florii-soarelui este strans legat de rasa de lupoaie, de
sursa de rezistenta si de linia parentala susceptibild,

Tabelul 1
Genotipuri de floarea-soarelui utilizate in calitate de diferentiatori ai raselor de lupoaie
Genotipuri Rase de lupoaie Gene
diferentiatoare A B C D E F de rezistenta
AD-66 S S S S S S -

Kruglik A-41 R S S S S S Orl
Jdanov 8281 R R S S S S Or2
Record H-8280 R R R S S S Or3
S-1358, 0-7586 R R R R S S Or4
P-1380-2 R R R R R S Or5
LC - 1093 R R R R R R Or6
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Tabelul 2
Mostenirea rezistentei la O. cumana in diverse genotipuri de floarea-soarelui [8; 29]
Surse de rezistenta Rasa de Gena Actiunea genei Sursa
O. cumana de rezistenta bibliografica
Kruglik A-41 A-E Orl Gena unica, dominanta [13]
Jdanov 8281 A-E Or2 Genad unica, dominantd [13]
Record H-8280 A-E Or3 Gend unici, dominanta [13]
S-1358 A-E Or4 Gena unicd, dominanta [13]
P-1380 A-E Or5 Gend unica, dominanta [13]
NR-5 E Or5 Gend unicd, dominanta [15]
R-41 E necunoscutd Doua gene dominante [21]
P-96 E Or5 Gena unica, dominanta [10]
KI-534 E or6, or7 Doua gene recesive [4]
P-96 F or6, or7 Doua gene recesive [5]
J1 (BR-4) F Or6 Gena unicd, dominanta [30]
J1 (BR-4) F Ore6, Or7 Doua gene cu dominantd incompletd [23]
LC-1093 Or6 Gend unicd, dominanta [17]
R-96 F or6, or7 Doua gene recesive [5, 6]
L-86 F or6, or7 Doua gene recesive (5, 6]
AO-548 G necunoscuti Doua gene dominante independente [24]
HA267 G necunoscutd Gena unica, recesivi [26]
AB-VL-8 G orab-vI-8 Gena unica, recesiva [28]
LIV-10; LIV-17 G necunoscutd Gena unica, recesiva [27; 28]
DEB- 2 G OrDeb-2 Gena unicd, dominanta [25]
VIR-665; VIR-221; VIR- G necunoscuta Gena unica, dominantd incompletd [31]
222; No. 667; No. 769;
No. 3046

utilizata in incrucisare. Astfel, aceleasi genotipuri se
pot caracteriza prin diferite modalititi de interactiu-
ne intre gene si mostenire, in cazul diverselor rase ale
patogenului. Drept exemplu, in linia P-96, rezistenta la
rasa E este dominantd si controlata de o singurd gena,
pe cand rezistenta la rasa F este recesiva si determinata
de doua gene [10].

Genele dominante, specifice pentru fiecare ras,
identificate in cadrul florii-soarelui de culturd si din
flora spontana, sunt considerate sursa ideald pentru
ameliorarea la heterozis si crearea hibrizilor rezistenti
la lupoaie. Mostenirea acestor gene este simpla, fiind
suficient ca factorii ereditari dominanti sa fie incorpo-
rati cel putin in una dintre formele parentale in stare
homozigotd pentru a asigura rezistenta hibrizilor la
atacul de lupoaiei si protejarea recoltei [29]. Spre deo-
sebire de aceasta, in cazul raselor mai virulente, la care
rezistenta este determinatd de gene dominante inde-
pendente [24], rezistenta totald a hibrizilor este asi-

gurata doar in situatia in care ambele forme parentale
sunt rezistente [32].

Studiile moleculare recente demonstreaza ca ge-
nele majore, specifice pentru fiecare rasd, determind
prezenta sau lipsa infectiei cu lupoaie, fiind asociate
cu caracterul de rezistenta sau sensibilitate, pe cand
numarul de tulpini de O. cumana per plantd poate fi
explicat prin actiunea unor QTL (Quantitative Trait
Locus - locus al caracterelor cantitative) cu efecte de
la mic la moderat [10]. Aceste rezultate au sugerat ca
rezistenta florii-soarelui la lupoaie este controlata de
o combinatie de componenti calitativi, specifici re-
zistentei la rasd, ce influenteazd prezenta sau absen-
ta infectiei cu lupoaie si componenti cantitativi, fara
specificitate de rasa care afecteazd numarul de tulpini
per planti [10]. In acest context, prezint4 interes iden-
tificarea noilor loci asociati cu rezistenta, a genelor
candidate care stau la baza rezistentei si a marcherilor
moleculari linkati cu acestea ce vor contribui la ex-
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ploatarea selectiei asistate de marcheri si accelerarea
procesului de creare a genotipurilor valoroase cu re-
zistenta durabild [9-11].

CARTAREA GENELOR DE REZISTENTA
LA LUPOAIE

Genomul florii-soarelui (n=17) se caracterizea-
za printr-o complexitate inaltd, avand dimensiunea
de 3,6 milioane de baze si contindnd un numér mare
de secvente repetitive, fapt ce determina dificultatea
asamblarii. Cu toate acestea, gratie evolutiei rapide a
tehnologiilor de secventiere, actualmente, genomul
este asamblat in proportie de 80 %, reprezentand un
instrument extrem de util pentru diferite programe de
cercetare si ameliorare [33].

Prima harta genetica pentru H. annuus a fost ela-
borata cu utilizarea marcherilor RAPD [34]. Ulterior,
in baza populatiilor F, si a liniilor consangvinizate re-
combinate (Recombinant Inbred Lines — RILs), au fost
create o serie de harti genetice RFLP [35], AFLP [36] si
SSR [37], ultima servind in calitate de harta de referin-
td care a fost suplimentata cu noi marcheri SSR [38],
EST-SSR, INDEL si TRAP [39]. De remarcat inclusiv
lucrarile de pionierat ale lui Celik si colab. [40] care a
utilizat genotiparea prin secventiere pentru depistarea
pe scard larga a SNP-urilor la floarea-soarelui si a dez-
voltat, in baza acestora, o harta de linkage. Aceste harti
sunt utilizate pentru cartografierea genelor asociate
cu numeroase caractere de important{d agronomica,
precum si pentru studiul comparativ al structurii ge-
nomului florii-soarelui si al altor specii de Helianthus.
Actualmente, un sir de marcheri moleculari pentru
trasaturi simple, precum restaurarea fertilitdtii, con-
tinutul ridicat de acid oleic, toleranta la erbicide sau
rezistenta la unii patogeni (Plasmopara halstedii, Pu-

ccinia helianthi), se aplica cu succes in programele de
ameliorare asistate de marcheri ai florii-soarelui [41].

Cat priveste genele de rezistenta la lupoaie, mai
multe studii sugereazd cd, incepand cu Orl pana la
Or5, genele sunt alele sau strans linkate [13; 15; 29],
in timp ce alte cercetdri demonstreazd ca acestea sunt
amplasate in grupe de linkaj (GL) diferite [43], ast-
fel ca obtinerea liniilor care combina 2 sau 3 gene ale
rezistentei, nu prezinta dificultate. Cartarea genelor
date prin metode de genetica traditionald a fost insa
imposibila.

Majoritatea analizelor moleculare au fost axate
pe crearea diferitelor tipuri de marcheri moleculari
pentru detectarea genei Or5, care confera rezistenta la
rasa E sau rasele mai putin virulente ca E. Cele mai re-
levante rezultate constituie identificarea marcherului
RAPD (UBC120_660) la o distanta de 22.5 cM distal
de gena Or5 si a cinci marcheri SCAR (RTS05, RTS28,
RTS40, RTS29 si RTS41), cel mai apropiat fiind cartat
la 5.6 cM proximal de Or5 [44]. Ulterior acestia au fost
integrati in harta de linkage publici CARTISOL RFLP
(figura 1) [45]. Locusul linkat cu gena Or5 a fost cartat
in regiunea telomericd a GL3 pe harta genetica SSR,
cel mai apropiat marcher SSR aflandu-se la 6,2 cM in
aval de Or5 (figura 2) [46].

Eficacitatea utilizarii marcherilor SCAR in scree-
ning-ul molecular a genotipurilor de floarea-soarelui
ce poseda rezistentd la rasa E sau mai putin virulenta
ca E de lupoaie a fost relevata inclusiv in cadrul unor
cercetari realizate de cétre echipa Centrului de Geneti-
cd Functionala (CGF) al USDC. Astfel, utilizind mar-
cherul RTSO05 cartat la distanta de 5,6 cM proximal de
gena rezistentei, au fost analizate cca 70 de genotipuri
de floarea-soarelui (hibrizi si linii de perspectiva din
colectia companiei AMG-Agroselect), constatandu-se
prezenta Or5 la cca 90 % dintre ele [47; 48].

UBC120_660

UBC120 660

- RTS41

A B

RTS05

Figura 1. Cartarea genei Or5 (A - harta de linkage initiala; B - harta de linkage ce integreaza Or5;
C - harta SI; D - harta CARTISOL RFLP, grupul de linkage LG17) [45].

48 | AkapEMos 3/2020



STINTE BIOLOGICE

CRT392-3
ORS1036
CRT314
ORS$1040-3

ORS1222
ORS976-3
ORS898-3 /f

ORS432 ORS338

ORS822-3
ORS525

ors 0.0
CRT392-31| |62
ORS1036 ~LL-7.5
CRT314| [N78
ORS1040-3 ———11.2
ORS1112-3 17.3
ORS683 -1~ 18.2
ORS372 -~ 18.8
ORS820 1~ 21.0
CRT197-83 1> 22,5
ORS777 7/ \ 23.7
ORSE57 239
ORS1021/ J A\ \24.7
ORS1222 295

Figura 2. Cartarea genei Or5 in grupul de linkage LG3
al hartii SSR a florii-soarelui [46].

Imerovski si colaboratorii [26] au identificat aso-
cieri semnificative intre genele Or6, Or4 si Or2 cu
marcherii SSR ORS1036_240, ORS1114_265 (Or6);
ORS665_281, ORS1114_264 (Or4) si, respectiv,
ORS1114_260 (Or6), localizati in GL 3, ceea ce con-
firma faptul ca diferite gene de rezistentd sunt strans
legate in acelasi grup de linkage, dupd cum se presu-
punea anterior. Recent, acelasi grup de cercetatori au
cartat, in GL 3, o noud gena care confera rezistentd la
rasele de lupoaie mai virulente ca F in linia consang-
vinizatd ABB-VL-8. Gena a fost numitd Or, sis-a
dovedit a fi recesivd. Marcherul ORS683 a fost carto-
grafiatla 1,5 cM distanta de gena [26]. De asemenea, o
gend majora (HaOr7) ce conferd rezistenta la rasa F de
O. cumana a fost cartatd pe cromozomul 7 [49].

Pelanga genele majore de rezistenta, analizele mo-
leculare au pusin evidentd un sir de QTL-uriimplicate
in asigurarea rezistentei la lupoaie. Astfel, Perez-Vich
si colaboratorii au identificat cinci QTL-uri (orl.1,
or3.1, or7.1, orl3.1, or13.2) pentru rezistenta la rasa
E, dintre care or3.1 corespunde genei dominante
Or5, iar locii de trasaturi cantitative din grupurile de
linkage 1, 7 si 13 au efecte minore. In cazul genotipu-
rilor rezistente la rasa F au fost relevate sase QTL-uri,
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Figura 3. Localizarea QTL-urilor in grupurile de linkage 4, 6,9, 10, 11, 13, 14 i 16 [11].
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in grupele de linkage GL1, 4, 5, 13 si 16, toate avand
efect minor [10]. Recent, au fost identificate 17 QTL-
uri, localizate in noua grupe de linkage diferite si
care sunt specifice pentru diferite rase de lupoaie
(E siF) si etape de dezvoltare a patogenului (figura 3).
Unul dintre QTL-uri, amplasat in GL 13, controleazd
numadrul de lastari de O. cumana, este cel mai stabil si
se caracterizeazd prin rezistentd fatd de ambele rase
analizate [11].

Determinismul poligenic al rezistentei la rasele
mai virulente de lupoaie a fost confirmat in cadrul
studiilor realizate de Imerovski si coautorii (2016),
care au relevat un sir de QTL-uri implicate in asigura-
rea rezistentei. Astfel, cercetétorii au cartografiat doua
QTL-uri majore localizate pe cromozomul 3 (or3.1 si
or3.2), primul pozitionat in regiunea genomica cores-
punzitoare genei de rezistenta Or5, cartografiatd ante-
rior, iar al doilea, identificat in premierd, este amplasat
in partea inferioard a cromozomului 3, fiind asociat
cu rezistenta la rasa G de lupoaie, fapt constatat prin
genotiparea cu un nou marcher CAPS [9].

Rezultatele acestor studii impulsioneaza intelege-
rea mecanismelor ce stau la baza rezistentei florii-soa-
relui la rasele extrem de virulente de lupoaie la un nou
nivel si contribuie la dezvoltarea marcherilor molecu-
lari extrem de utili pentru programele de ameliorare
a culturii.

ROLUL FUNCTIONAL AL GENELOR
DE REZISTENTA LA LUPOAIE

Identificarea si cartarea genelor pe hartile genetice
este insuficientd pentru o selectie moleculara rapida
si eficienta, fiind necesare inclusiv cercetdri complexe
axate pe stabilirea rolului functional si a activitétii tran-
scriptionale a genelor in cadrul unor sisteme monoge-
nice sau poligenice model [50]. Analizele histologice,
biochimice si fiziologice au pus in evidenta diferite me-
canisme de rezistentd a florii-soarelui la lupoaie, cum ar
fi diminuarea procesului de stimulare a germindrii se-
mintelor patogenului, necroza parazitului si modificari
histologice in tesuturile gazdei ce perturbeaza formarea
unei conexiuni functionale intre parazit si planta gaz-
da, bazele genetico-moleculare ale acestora nefiind inca
elucidate pe deplin [11;29; 51].

Rolul genelor majore, care determind rezistenta
verticald, este insuficient studiat, fiind constatate pre-
ponderent date indirecte care ar argumenta implicarea
acestora in mecanisme concrete ale reactiei de raspuns.
Astfel, se cunoaste cd rezistenta soiului Jdanov 8281,
care este purtdtor al genei Or2, se manifesta printr-o
reactie de tip hipersenzitiv [52], in timp ce liniile re-
zistente, purtdtoare ale genei Or3, se caracterizeaza
prin acumularea compusilor fenolici in celulele dete-
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riorate si formarea ligninei in vasele conducatoare ale
florii-soarelui [29]. Implicarea compusilor fenolici in
asigurarea rezistentei la patogen a fost confirmata prin
cercetarile realizate de Antonova si Ter de Borg. Astfel,
analizand activitatea peroxidazei intra- si exocelulare,
sintetizata de radicelele de O. cumana ce provin din
doua rase diferite (C si D), precum si capacitatea radi-
celelor de a penetra radécinile de floarea-soarelui, cer-
cetdtorii au pus in evidenta rolul enzimei secretate de
patogen in declansarea raspunsului defensiv al plantei
gazda prin intensificarea procesului de polimerizare a
compusilor fenolici in lignina si au conchis cd la baza
evolutiei rasei D de lupoaie a stat reducerea exudarii
peroxidazei, impulsionatd de cultivarea intensa a soiu-
rilor ce contineau gena Or3 [52].

Prin izolarea ampliconilor specifici ai genei Or5,
secventierea si analiza bioinformaticd a succesiunii
nucleotidice s-a constatat ci acestia ar avea similitu-
dine cu gena care codifica precursorul proteinei-inhi-
bitor al poligalacturonazei (enzimé implicata in scin-
darea componentelor peretelui celular ce favorizeaza
invazia tesuturilor plantelor gazda de citre patogeni),
cu rol bine cunoscut in rezistenta plantelor superioare
la atacul fungilor [53; 54].

Se cunoaste ca rezistenta geneticd a florii-soarelui
fata de rasele A-E a O. cumana, controlatd de genele
Orl1-Orb5, este verticala si specificd pentru rasd, urmand
interactiunea gend pentru gend, in cadrul careia fieca-
rei gene de rezistentd a plantei gazdd ii corespunde o
gend de avirulenta (Avr) a parazitului [1; 11; 29]. Desi
bazele modelului dat de interactiune nu sunt pe deplin
elucidate, se considera cd acesta este fundamentat pe
recunoasterea, directd sau indirectd, de catre receptorii
gazdei (sau proteinele R) a factorilor avirulenti (Avr) si
a altor efectori derivati de la parazit care interfereaza cu
sistemul de imunitate a plantelor, ceea ce duce la acti-
varea reactiei de aparare [55]. Majoritatea proteinelor R
contin situsuri protein-chinazice de legare a nucleotide-
lor, bogate in repetitii de leucina, responsabile de recu-
noasterea agentului patogen si declansarea cascadelor
de semnalizare care duc la dezvoltarea mortii celulare
programate (raspuns hipersensibil, HR) prin genera-
rea de specii reactive de oxigen (SRO). O astfel de in-
teractiune cu proteinele R induce un raspuns protector
specific, adesea asociat cu moartea celulelor plantei, in
vederea limitarii reproducerii si raspandirii agentului
patogen, formarea in interiorul vaselor gazdei a unor
substante gelatinoase, care blocheaza transmiterea sub-
stantelor nutritive sau a unor compusi cu efect toxic
asupra parazitului, conducind, finalmente, la aparitia
rezistentei specifice a florii-soarelui fata de lupoaie [56].

Analiza in silico cu referire la noua gend HaOr7,
ce confera rezistenta la rasa F de lupoaie, a pus in evi-
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dentd faptul ca aceasta codifica o protein-chinaza si-
milard receptorilor membranari care asigura transdu-
cerea semnalelor contribuind la prevenirea conectérii
O. cumana la liniile rezistente de floarea-soarelui, adica
la 0 conexiune incompatibild. In cadrul sistemelor com-
patibile ce implica linia sensibila, alela genei respective
contine un stop codon, ca rezultat fiind sintetizata o
proteind trunchiata careia ii lipseste domeniul chinazei
intracelulare, iar semnalul nu este transdus [49].

Pentru relevarea unor gene solitare si poligene ce
determina rezistenta florii-soarelui la lupoaie, a fost re-
alizat un studiu bioinformatic prin investigarea baze-
lor de date ale portalului NCBI. Drept rezultat, au fost
identificate secvente nucleotidice si proteine (D-a-fo-
sfolipaza, glucan sintaza; metionin sintaza; glutation
S-transferaza; quinon oxidoreductaza; calcon sintaza
si defensina HaDEF1), potential implicate in reactia
nespecificd de raspuns la actiunea fitoparazitului. Una
dintre cele mai importante a fost considerata proteina
D-a-fosfolipaza, codificata de gena EF575487 cu rol
in degradarea fosfolipidelor din membrana citoplas-
matica, iar cea mai specificd dintre defensine s-a do-
vedit a fi secventa polipeptidici AAM27914 (secventa
ARNm AF364865), care a fost identificatd ca HaDefl
cu rol activ in mecanismul rezistentei la lupoaie [53].
Prezenta in exces a proteinei HaDEF1 in radécinile in-
fectate sugereaza ca ea este unul dintre compusii toxici
implicati in necrotizarea tesuturilor parazitului [57].

In vederea identificirii genelor candidate antre-
nate in mecanismul de rezistentd a florii-soarelui, au
fost realizate un sir de cercetdri focusate pe compa-
rarea expresiei genelor in sistemele compatibile si in-
compatibile de interactiune O. cumana - H. annuus.
Analizand profilele de expresie a 11 gene, implicate in
diferite cdi metabolice (fenilpropanoizi, caile metabo-
lice mediate de acidul jasmonic, etilena), asociate cu
reactia defensiva, Letousey si colaboratorii au relevat
supraexpresia genei HaGSLI ce coreleaza cu acumu-
larea calozei si a genelor codificatoare de difensine
cu rol in necrotizarea lupoaiei [51]. In intervalele de
suport ale QTL-urilor cartate de Louarn s.a. [11], a
fost identificat un ADNc (HaT131034464) care indi-
ca omologie cu o gena codificatoare a unei proteine
CC-NBS-LRR cu un rol important in rezistenta de tip
gend pentru gena, precum si o gena ce codificd o pro-
teind NBS-LRR (HaT131008311), omoloaga cu RSG3-
301 care controleaza interactiunea incompatibila intre
Striga gesnerioides si Vigna unguiculata.

Evaluand expresia a patru gene (NPRI, PAL, de-
fensina si PR5) la 13 linii de floarea-soarelui rezistente,
tolerante si susceptibile, din colectia AMG-Agroselect
Comert, pe fondal de infectie cu lupoaie, cercetatorii
din cadrul CGE au constatat o stabilitate mai inalta

a activitatii transcriptionale in genotipurile rezistente,
comparativ cu cele sensibile, rezistenta fiind asociaté
cu abilitatea de a mentine si recupera rapid un nivel
normal de metabolism sub presiunea factorilor de
stres [58].

Investigarea recenta a activitatii a 14 gene, impli-
cate in fortificarea peretilor celulari prin acumulari
suplimentare de lignina si caloza si in metabolismul
SRO, la doud genotipuri de floarea-soarelui rezistente
la rasa F de lupoaie (posesoare a genei Or6) si doud cu
rezistenta la rasa G (bazele genetice ale rezistentei nu
sunt cunoscute), au pus in evidenta profile de expresie
distincte, in functie de genotip si faza de dezvoltare.
Astfel, genele (PAL, C4H, 4CL1 si FAH1), care codifica
enzime implicate in metabolismul fenilpropanoidelor,
au fost preferential supraexpresate, in combinatia in-
compatibila formata cu genotipul Favorit ce contine
gena Or6 de rezistenta si subexpresate, in combinatia
formata cu PR64LE20, rezistent la rasa G. Totodata, in
cazul sistemului compatibil s-a relevat un ritm sporit
in acumularea secventelor transcrise si a continutului
de lignina. Genele GSL ce codifica caloza s-au remar-
cat prin supraexpresie in combinatia incompatibild cu
genotipul Favorit, in special in primele etape de stabi-
lire a conexiunilor, si o sporire distinctd a continutului
de transcripti asociatd cu fiecare dintre fazele de in-
vazie a patogenului, in cazul combinatiei compatibile.
Cu referire la genele SOD, hibridul Favorit s-a carac-
terizat printr-un echilibru homeostatic determinat de
valori ai expresiei ce nu depdsesc limitele martorului,
pe cand PR64LE20 a manifestat o stare de alarma ex-
primata prin subexpresia si, ulterior, supraexpresia
genelor Mn-SOD I, Cu/Zn-SOD I si Cu/Zn-SOD II. in
combinatia compatibild, expresia a fost preponderent
inhibata [59; 60]. Rezultatele obtinute in cadrul CGF
au confirmat, pe de o parte, rolul genelor analizate in
asigurarea rezistentei florii-soarelui la lupoaie si, pe de
alta parte, complexitatea mecanismelor de rezistentd
si varierea reactiei de raspuns in functie de genotip,
faza de dezvoltare a patosistemului, rasa de virulentd a
parazitului, conditii de mediu s.a.

CONCLUZII

Rezistenta genetica ramane a fi una dintre cele mai
eficiente componente in strategiile de control integrat
al patogenului Orobanche cumana, care atacd floa-
rea-soarelui provocand pierderi semnificative de re-
coltd. Desi existenta factorilor genetici de rezistenta in
cadrul populatiilor locale si speciilor de floarea-soare-
lui salbatica a facilitat eforturile amelioratorilor in cre-
area genotipurilor rezistente, obtinerea unei rezistenfe
absolute prezintd dificultati. Aceasta problema este de-
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terminatd atat de variabilitatea inaltd si evolutia rapida
a noilor rase de lupoaie care depasesc rezistenta exis-
tentd, cét si de insuficienta cunostintelor referitoare la
rolul functional al genelor de rezistentd Or (Or1-Or7),
corespunzatoare raselor fiziologice de lupoaie (de la
A la H). Genele Or, majoritatea cu mostenire domi-
nantd, asigura rezistenta culturii la rasele timpurii de
Orobanche (A-E), fiind insa ineficiente in cazul raselor
mai evoluate (F, G, H).

In cadrul procesului patologic, interactiunea din-
tre parazit si planta gazda declanseazd mecanisme
genetico-moleculare complexe care blocheaza dezvol-
tarea lupoaiei la diferite stadii de dezvoltare a patosis-
temului, fiind diferentiate mai multe tipuri de gene ce
contribuie la rezistenta florii-soarelui, inclusiv gene
care codifica polizaharide, enzime, defensine, stimu-
latori si inhibitori de germinatie pentru O. cumana,
gene care codifica peptide ce actioneaza asupra mem-
branelor biologice ale parazitului, ducidnd la denatura-
rea lor si respectiv la stoparea cresterii. Astfel, acumu-
larea genelor de rezistentd din diferite surse (calitativa,
monogenicd) si identificarea sistemelor multigenice ce
controleaza rezistenfa cantitativd (poligenica) intr-un
singur genotip permite obtinerea unei rezistente de
lungi durati la noile rase de parazit. In acest sens, un
instrument util si eficient este prezentat de marcherii
moleculari care permit analiza profunda a factorilor
ereditari de rezistenta, evidentierea QTL-urilor asoci-
ate cu genele de rezistenta, contribuind la elucidarea
mecanismelor defensive si dezvoltarea selectiei asista-
te de marcheri.
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