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INTRODUCERE

Interacţiunea dintre floarea-soarelui (Helianthus 
annuus L.) şi lupoaie (Orobanche cumana Wallr.) con-
stituie un sistem model pentru studiul mecanismelor 
genetice de rezistenţă a plantelor de cultură la factorii 
de stres biotic. 

S-a constatat că în majoritatea surselor de germo-
plasmă identificate, atât în cele din flora spontană, cât 
şi la floarea-soarelui cultivată [1], rezistenţa este con-
trolată de gene majore denumite Or (de la denumirea 
speciei parazite) şi reprezintă tipul de rezistenţă verti-
cală sau calitativă. Acest tip de rezistenţă a fost valabil 
pe parcursul a mai bine de 60 de ani şi a contribuit la 
crearea soiurilor Jdanov 8281 şi Jdanov 8885, precum 
şi Peredovik şi VNIIMK 1646 [2], care o perioadă în-
delungată au fost recunoscute şi aplicate în majoritatea 
ţărilor cultivatoare de floarea-soarelui de pe glob [3]. 
Totodată, au fost determinate mecanisme complexe 
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de moştenire a rezistenţei florii-soarelui la rasele mai 
evoluate de lupoaie care presupun prezenţa mai multe 
gene, identificate în cadrul genului Helianthus, impli-
când mecanisme poligenice ale rezistenţei – rezistenţa 
orizontală, nespecifică sau cantitativă [4-6].

Imunitatea plantelor, determinată de acţiunea 
unor mecanisme ale rezistenţei verticale şi orizontale, 
se consideră a fi diferită, dar în mare parte similară, 
deoarece au ca ţintă aceeaşi reacţie de apărare a plan-
tei [7]. Joncţiunea dintre genele unice de rezistenţă şi 
unele gene multiple în acelaşi genotip poate contribui 
la formarea unei imunităţi durabile. Or, lucrările re-
cente în domeniu demonstrează că mecanismele gene-
tico-moleculare ce determină rezistenţa florii-soarelui 
la O. cumana sunt asigurate de coexistenţa ambelor 
tipuri de rezistenţă [8-11]. Pentru includerea acestora 
în procesul de ameliorare este necesară şi actuală cu-
noaşterea genelor implicate în procesul dat, precum şi 
rolul funcţional al acestora în dobândirea imunităţii.
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IDENTIFICAREA GENELOR DE REZISTEN-
ŢĂ ŞI MECANISMELE DE MOŞTENIRE 

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

În cadrul lucrărilor de ameliorare, precum şi în 
cercetările de genetică s-a stabilit că, în majoritatea 
cazurilor, rezistenţa la lupoaie este verticală, adică 
completă, specifică pentru rasă şi controlată de gene 
dominante unice [13-15]. Astfel, a fost relevată domi-
nanţa rezistenţei în F1 şi segregarea mendeliană în F2, 
concluzionându-se asupra tipului monogenic de rezis-
tenţă la rasa A [16]. 

Într-un studiu clasic realizat de acad. Vrânceanu 
şi colaboratorii de la Institutul Naţional de Cerceta-
re-Dezvoltare Agricolă, Fundulea, România au fost 
identificate cinci gene dominante (Or1, Or2, Or3, Or4 
şi Or5) pentru cele cinci rase fiziologice (A-E) de O. cu-
mana, fiecare dintre ele manifestând un mecanism de 
rezistenţă cumulativ şi conferind rezistenţă atât la rasa 
nouă, cât şi la cele anterioare – A; A + B; A + B + C;  
A + B + C + D şi A + B + C + D + E [13]. În baza cer-
cetărilor efectuate au fost puse în evidenţă genotipuri 
homozigote după genele Or1, Or2, Or3, Or4 şi Or5, 
care sunt utilizate în calitate de diferenţiatori în scopul 
identificării raselor de lupoaie (tabelul 1) [17].

Caracterul monogenic, dominant al rezistenţei 
florii-soarelui faţă de rasele A-E de lupoaie, controlată 
de genele Or1-Or5, a fost confirmat în studii genetice 
efectuate asupra unor populaţii de O. cumana din di-
verse zone geografice [14; 15].

În unele cazuri particulare însă s-a constatat că 
rezistenţa pare să fie controlată de mai multe gene. 
Astfel, Liaşcenko [18] şi Pustovoit [19] au raportat un 
tip de ereditate intermediară a rezistenţei la complexul 
de rase B de lupoaie în cadrul hibrizilor F1 obţinuţi la 
încrucişarea dintre diferite soiuri de floarea-soarelui, 
iar Paleev [20] a remarcat că rezistenţa la Orobanche 

este determinată de un complex de gene, din care ca-
uză, deseori, se constată influenţa citoplasmei asupra 
intensităţii infecţiei. Modalităţi complexe de moşteni-
re a rezistenţei la lupoaie, determinată de două gene 
dominante independente (una dintre care se presupu-
ne a fi Or5, iar alta – o genă nealelă cu efect similar) 
sau o genă recesivă, au fost puse în evidenţă de către 
Dominguez [21].

Devierile de la moştenirea monogenică clasică 
şi un mecanism diferit al rezistenţei au fost stabilite, 
în special, pentru populaţiile mai virulente de lupoa-
ie care reprezintă rasa F, G sau H [8; 9; 10]. Studii-
le aprofundate au relevat că moştenirea rezistenţei la 
rasa F, pe lângă faptul că este determinată de o genă 
dominantă [22], poate fi controlată, în germoplasma 
de floarea-soarelui cultivată, de două alele recesive [4; 
5] sau de o alelă dominantă şi una recesivă [5] care  
interacţionează epistatic. Spre deosebire de celelalte 
gene Or deja cunoscute, aceste gene nu asigură rezis-
tenţa la rasele anterioare, inclusiv la rasa E [4]. 

Rezistenţa genetică la rasa F de lupoaie, a liniei de-
rivate din speciile sălbatice perene de Helianthus grosse-
serratus Martens şi Helianthus divaricatus L., s-a dove-
dit a fi controlată de alele dominante pentru un singur 
locus – Or6, care manifestă dominanţă incompletă. Ra-
porturile de segregare obţinute în F2 şi back-cross–uri au 
sugerat şi prezenţa unei a doua gene, Or7, a cărei expre-
sie este influenţată de condiţiile de mediu [23]. 

Genele de rezistenţă la populaţiile de lupoaie, care 
aparțin noilor rase virulente G şi H, au fost identificate 
la floarea-soarelui de cultură şi sălbatică [1; 6; 8; 24], 
iar studiile genetice efectuate au confirmat atât con-
trolul monogenic dominant [25] sau recesiv [26-28], 
cât şi determinismul poligenic, fiind identificate două 
gene dominante independente [24].

Generalizând rezultatele studiilor privind me-
canismele genetice de moştenire a genelor specifice 
Or (tabelul 2), s-a relevat că relaţiile de dominanţă şi 
controlul genetic (mono- şi poligenic) al rezistenţei 
florii-soarelui este strâns legat de rasa de lupoaie, de 
sursa de rezistenţa şi de linia parentală susceptibilă, 

Tabelul 1 
Genotipuri de floarea-soarelui utilizate în calitate de diferenţiatori ai raselor de lupoaie 

Genotipuri
diferenţiatoare

Rase de lupoaie Gene  
de rezistenţăA B C D E F

AD-66
Kruglik A-41
Jdanov 8281

Record H-8280
S-1358, O-7586

P-1380-2
LC - 1093

S
R
R
R
R
R
R

S
S
R
R
R
R
R

S
S
S
R
R
R
R

S
S
S
S
R
R
R

S
S
S
S
S
R
R

S
S
S
S
S
S
R

-
Or1
Or2
Or3
Or4
Or5
Or6
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utilizată în încrucişare. Astfel, aceleaşi genotipuri se 
pot caracteriza prin diferite modalităţi de interacțiu-
ne între gene şi moştenire, în cazul diverselor rase ale 
patogenului. Drept exemplu, în linia P-96, rezistenţa la 
rasa E este dominantă şi controlată de o singură genă, 
pe când rezistenţa la rasa F este recesivă şi determinată 
de două gene [10]. 

Genele dominante, specifice pentru fiecare rasă, 
identificate în cadrul florii-soarelui de cultură şi din 
flora spontană, sunt considerate sursa ideală pentru 
ameliorarea la heterozis şi crearea hibrizilor rezistenţi 
la lupoaie. Moştenirea acestor gene este simplă, fiind 
suficient ca factorii ereditari dominanţi să fie încorpo-
raţi cel puţin în una dintre formele parentale în stare 
homozigotă pentru a asigura rezistenţa hibrizilor la 
atacul de lupoaiei şi protejarea recoltei [29]. Spre deo-
sebire de aceasta, în cazul raselor mai virulente, la care 
rezistenţa este determinată de gene dominante inde-
pendente [24], rezistenţa totală a hibrizilor este asi-

Tabelul 2 
Moştenirea rezistenţei la O. cumana în diverse genotipuri de floarea-soarelui [8; 29]

Surse de rezistenţă Rasa de 
O. cumana

Gena  
de rezistenţă

Acţiunea genei Sursa  
bibliografică

Kruglik A-41 A-E Or1 Genă unică, dominantă [13]
Jdanov 8281 A-E Or2 Genă unică, dominantă [13]

Record H-8280 A-E Or3 Genă unică, dominantă [13]
S-1358 A-E Or4 Genă unică, dominantă [13]
P-1380 A-E Or5 Genă unică, dominantă [13]
NR-5 E Or5 Genă unică, dominantă [15]
R-41 E necunoscută Două gene dominante [21]
P-96 E Or5 Genă unică, dominantă [10]

KI-534 E or6, or7 Două gene recesive [4]
P-96 F or6, or7 Două gene recesive [5]

J1 (BR-4) F Or6 Genă unică, dominantă [30]
J1 (BR-4) F Or6, Or7 Două gene cu dominanţă incompletă [23]

LC-1093 F Or6 Genă unică, dominantă [17]
R-96 F or6, or7 Două gene recesive [5, 6] 

L-86 F or6, or7 Două gene recesive [5, 6] 

AO-548 G necunoscută Două gene dominante  independente [24]

HA267 G necunoscută Genă unică, recesivă [26]
AB-VL-8 G orab-vl-8 Genă unică, recesivă [28]

LIV-10; LIV-17 G necunoscută Genă unică, recesivă [27; 28]
DEB- 2 G OrDeb-2 Genă unică, dominantă [25]

VIR-665; VIR-221; VIR-
222; No. 667; No. 769; 

No. 3046

G necunoscută Genă unică, dominanţă incompletă [31]

gurată doar în situaţia în care ambele forme parentale 
sunt rezistente [32].

Studiile moleculare recente demonstrează că ge-
nele majore, specifice pentru fiecare rasă, determină 
prezenţa sau lipsa infecţiei cu lupoaie, fiind asociate 
cu caracterul de rezistenţa sau sensibilitate, pe când 
numărul de tulpini de O. cumana per plantă poate fi 
explicat prin acţiunea unor QTL (Quantitative Trait 
Locus – locus al caracterelor cantitative) cu efecte de 
la mic la moderat [10]. Aceste rezultate au sugerat că 
rezistenţa florii-soarelui la lupoaie este controlată de 
o combinaţie de componenţi calitativi, specifici re-
zistenţei la rasă, ce influenţează prezenţa sau absen-
ţa infecţiei cu lupoaie şi componenţi cantitativi, fără 
specificitate de rasă care afectează numărul de tulpini 
per plantă [10]. În acest context, prezintă interes iden-
tificarea noilor loci asociați cu rezistenţa, a genelor 
candidate care stau la baza rezistenţei şi a marcherilor 
moleculari linkaţi cu acestea ce vor contribui la ex-
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ploatarea selecţiei asistate de marcheri şi accelerarea 
procesului de creare a genotipurilor valoroase cu re-
zistenţă durabilă [9-11].

CARTAREA GENELOR DE REZISTENŢĂ  
LA LUPOAIE 

Genomul florii-soarelui (n=17) se caracterizea-
ză printr-o complexitate înaltă, având dimensiunea 
de 3,6 milioane de baze şi conţinând un număr mare 
de secvenţe repetitive, fapt ce determină dificultatea 
asamblării. Cu toate acestea, graţie evoluţiei rapide a 
tehnologiilor de secvenţiere, actualmente, genomul 
este asamblat în proporţie de 80 %, reprezentând un 
instrument extrem de util pentru diferite programe de 
cercetare şi ameliorare [33].

Prima hartă genetică pentru H. annuus a fost ela-
borată cu utilizarea marcherilor RAPD [34]. Ulterior, 
în baza populaţiilor F2 şi a liniilor consangvinizate re-
combinate (Recombinant Inbred Lines – RILs), au fost 
create o serie de hărţi genetice RFLP [35], AFLP [36] şi 
SSR [37], ultima servind în calitate de hartă de referin-
ţă care a fost suplimentată cu noi marcheri SSR [38], 
EST-SSR, INDEL şi TRAP [39]. De remarcat inclusiv 
lucrările de pionierat ale lui Celik și colab. [40] care a 
utilizat genotiparea prin secvenţiere pentru depistarea 
pe scară largă a SNP-urilor la floarea-soarelui şi a dez-
voltat, în baza acestora, o hartă de linkage. Aceste hărţi 
sunt utilizate pentru cartografierea genelor asociate 
cu numeroase caractere de importanţă agronomică, 
precum şi pentru studiul comparativ al structurii ge-
nomului florii-soarelui şi al altor specii de Helianthus. 
Actualmente, un şir de marcheri moleculari pentru 
trăsături simple, precum restaurarea fertilităţii, con-
ţinutul ridicat de acid oleic, toleranţa la erbicide sau 
rezistenţa la unii patogeni (Plasmopara halstedii, Pu-

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

Cât priveşte genele de rezistenţă la lupoaie, mai 
multe studii sugerează că, începând cu Or1 până la 
Or5, genele sunt alele sau strâns linkate [13; 15; 29], 
în timp ce alte cercetări demonstrează că acestea sunt 
amplasate în grupe de linkaj (GL) diferite [43], ast-
fel că obţinerea liniilor care combină 2 sau 3 gene ale 
rezistenţei, nu prezintă dificultate. Cartarea genelor 
date prin metode de genetică tradiţională a fost însă  
imposibilă.

Majoritatea analizelor moleculare au fost axate 
pe crearea diferitelor tipuri de marcheri moleculari 
pentru detectarea genei Or5, care conferă rezistenţă la 
rasa E sau rasele mai puţin virulente ca E. Cele mai re-
levante rezultate constituie identificarea marcherului 
RAPD (UBC120_660) la o distanţă de 22.5 cM distal 
de gena Or5 şi a cinci marcheri SCAR (RTS05, RTS28, 
RTS40, RTS29 şi RTS41), cel mai apropiat fiind cartat 
la 5.6 cM proximal de Or5 [44]. Ulterior aceștia au fost 
integraţi în harta de linkage publică CARTISOL RFLP 
(figura 1) [45]. Locusul linkat cu gena Or5 a fost cartat 
în regiunea telomerică a GL3 pe harta genetică SSR, 
cel mai apropiat marcher SSR aflându-se la 6,2 cM în 
aval de Or5 (figura 2) [46].  

Eficacitatea utilizării marcherilor SCAR în scree-
ning-ul molecular a genotipurilor de floarea-soarelui 
ce posedă rezistenţă la rasa E sau mai puţin virulentă 
ca E de lupoaie a fost relevată inclusiv în cadrul unor 
cercetări realizate de către echipa Centrului de Geneti-
că Funcțională (CGF) al USDC. Astfel, utilizând mar-
cherul RTS05 cartat la distanţa de 5,6 cM proximal de 
gena rezistenţei, au fost analizate cca 70 de genotipuri 
de floarea-soarelui (hibrizi şi linii de perspectivă din 
colecţia companiei AMG-Agroselect), constatându-se 
prezenţa Or5 la cca 90 % dintre ele [47; 48].

Figura 1. Cartarea genei Or5 (A – harta de linkage iniţială; B – harta de linkage ce integrează Or5;  
C – harta S1; D – harta  CARTISOL RFLP, grupul de linkage LG17) [45].

A                              B                             C                              D     
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Figura 2. Cartarea genei Or5 în grupul de linkage LG3  
al hărţii SSR a florii-soarelui [46].

Imerovski şi colaboratorii [26] au identificat aso-
cieri semnificative între genele Or6, Or4 şi Or2 cu 
marcherii SSR ORS1036_240, ORS1114_265 (Or6); 
ORS665_281, ORS1114_264 (Or4) şi, respectiv, 
ORS1114_260 (Or6), localizaţi în GL 3, ceea ce con-
firmă faptul că diferite gene de rezistenţă sunt strâns 
legate în acelaşi grup de linkage, după cum se presu-
punea anterior. Recent, acelaşi grup de cercetători au 
cartat, în GL 3, o nouă genă care conferă rezistenţă la 
rasele de lupoaie mai virulente ca F în linia consang-
vinizată ABB-VL-8. Gena a fost numită Orab-vl-8 şi s-a 
dovedit a fi recesivă. Marcherul ORS683 a fost carto-
grafiat la 1,5 cM distanţă de genă [26]. De asemenea, o 
genă majoră (HaOr7) ce conferă rezistenţa la rasa F de 
O. cumana a fost cartată pe cromozomul 7 [49].

Pe lângă genele majore de rezistenţă, analizele mo-
leculare au pus în evidenţă un şir de QTL-uri implicate 
în asigurarea rezistenţei la lupoaie. Astfel, Perez-Vich  
şi colaboratorii au identificat cinci QTL-uri (or1.1, 
or3.1, or7.1, or13.1, or13.2) pentru rezistenţa la rasa 
E, dintre care or3.1 corespunde genei dominante 
Or5, iar locii de trăsături cantitative din grupurile de 
linkage 1, 7 şi 13 au efecte minore. În cazul genotipu-
rilor rezistente la rasa F au fost relevate şase QTL-uri,  

Figura 3. Localizarea QTL-urilor în grupurile de linkage 4, 6, 9, 10, 11, 13, 14 şi 16 [11].
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în grupele de linkage GL1, 4, 5, 13 şi 16, toate având 
efect minor [10]. Recent, au fost identificate 17 QTL-
uri, localizate în nouă grupe de linkage diferite şi 
care sunt specifice pentru diferite rase de lupoaie  
(E şi F) şi etape de dezvoltare a patogenului (figura 3).  
Unul dintre QTL-uri, amplasat în GL 13, controlează 
numărul de lăstari de O. cumana, este cel mai stabil şi 
se caracterizează prin rezistenţă faţă de ambele rase 
analizate [11]. 

Determinismul poligenic al rezistenţei la rasele 
mai virulente de lupoaie a fost confirmat în cadrul 
studiilor realizate de Imerovski şi coautorii (2016), 
care au relevat un şir de QTL-uri implicate în asigura-
rea rezistenţei. Astfel, cercetătorii au cartografiat două 
QTL-uri majore localizate pe cromozomul 3 (or3.1 şi 
or3.2), primul poziţionat în regiunea genomică cores-
punzătoare genei de rezistenţă Or5, cartografiată ante-
rior, iar al doilea, identificat în premieră, este amplasat 
în partea inferioară a cromozomului 3, fiind asociat 
cu rezistenţa la rasa G de lupoaie, fapt constatat prin 
genotiparea cu un nou marcher CAPS [9].

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

ROLUL FUNCŢIONAL AL GENELOR  
DE REZISTENŢĂ LA LUPOAIE

Identificarea şi cartarea genelor pe hărţile genetice 
este insuficientă pentru o selecţie moleculară rapidă 
şi eficientă, fiind necesare inclusiv cercetări complexe 
axate pe stabilirea rolului funcţional și a activității tran-
scripționale a genelor în cadrul unor sisteme monoge-
nice sau poligenice model [50]. Analizele histologice, 
biochimice şi fiziologice au pus în evidenţă diferite me-
canisme de rezistenţă a florii-soarelui la lupoaie, cum ar 
fi diminuarea procesului de stimulare a germinării se-
minţelor patogenului, necroza parazitului şi modificări 
histologice în ţesuturile gazdei ce perturbează formarea 
unei conexiuni funcţionale între parazit şi planta gaz-
dă, bazele genetico-moleculare ale acestora nefiind încă 
elucidate pe deplin [11; 29; 51].

Rolul genelor majore, care determină rezistenţa 
verticală, este insuficient studiat, fiind constatate pre-
ponderent date indirecte care ar argumenta implicarea 
acestora în mecanisme concrete ale reacţiei de răspuns. 
Astfel, se cunoaşte că rezistenţa soiului Jdanov 8281, 
care este purtător al genei Or2, se manifestă printr-o 
reacţie de tip hipersenzitiv [52], în timp ce liniile re-
zistente, purtătoare ale genei Or3, se caracterizează 
prin acumularea compuşilor fenolici în celulele dete-

riorate şi formarea ligninei în vasele conducătoare ale 
florii-soarelui [29]. Implicarea compuşilor fenolici în 
asigurarea rezistenţei la patogen a fost confirmata prin 
cercetările realizate de Antonova şi Ter de Borg. Astfel, 
analizând activitatea peroxidazei intra- şi exocelulare, 
sintetizată de radicelele de O. cumana ce provin din 
două rase diferite (C şi D), precum şi capacitatea radi-
celelor de a penetra rădăcinile de floarea-soarelui, cer-
cetătorii au pus în evidenţă rolul enzimei secretate de 
patogen în declanşarea răspunsului defensiv al plantei 
gazdă prin intensificarea procesului de polimerizare a 
compuşilor fenolici în lignină şi au conchis că la baza 
evoluţiei rasei D de lupoaie a stat reducerea exudării 
peroxidazei, impulsionată de cultivarea intensă a soiu-
rilor ce conţineau gena Or3 [52]. 

Prin izolarea ampliconilor specifici ai genei Or5, 
secvenţierea şi analiza bioinformatică a succesiunii 
nucleotidice s-a constatat că aceștia ar avea similitu-
dine cu gena care codifică precursorul proteinei-inhi-
bitor al poligalacturonazei (enzimă implicată în scin-
darea componentelor peretelui celular ce favorizează 
invazia ţesuturilor plantelor gazdă de către patogeni), 
cu rol bine cunoscut în rezistenţa plantelor superioare 
la atacul fungilor [53; 54]. 

Se cunoaşte că rezistenţa genetică a florii-soarelui 
faţă de rasele A-E a O. cumana, controlată de genele 
Or1-Or5, este verticală şi specifică pentru rasă, urmând 
interacţiunea genă pentru genă, în cadrul căreia fiecă-
rei gene de rezistenţă a plantei gazdă îi corespunde o 
genă de avirulenţă (Avr) a parazitului [1; 11; 29]. Deşi 
bazele modelului dat de interacţiune nu sunt pe deplin 
elucidate, se consideră că acesta este fundamentat pe 
recunoaşterea, directă sau indirectă, de către receptorii 
gazdei (sau proteinele R) a factorilor avirulenţi (Avr) şi 
a altor efectori derivaţi de la parazit care interferează cu 
sistemul de imunitate a plantelor, ceea ce duce la acti-
varea reacţiei de apărare [55]. Majoritatea proteinelor R 
conţin situsuri protein-chinazice de legare a nucleotide-
lor, bogate în repetiţii de leucină, responsabile de recu-
noaşterea agentului patogen şi declanşarea cascadelor 
de semnalizare care duc la dezvoltarea morţii celulare 
programate (răspuns hipersensibil, HR) prin genera-
rea de specii reactive de oxigen (SRO). O astfel de in-
teracţiune cu proteinele R induce un răspuns protector 
specific, adesea asociat cu moartea celulelor plantei, în 
vederea limitării reproducerii şi răspândirii agentului 
patogen, formarea în interiorul vaselor gazdei a unor 
substanţe gelatinoase, care blochează transmiterea sub-
stanțelor nutritive sau a unor compuşi cu efect toxic 
asupra parazitului, conducând, finalmente, la apariţia 
rezistenţei specifice a florii-soarelui faţă de lupoaie [56]. 

Analiza in silico cu referire la noua genă HaOr7, 
ce conferă rezistenţa la rasa F de lupoaie, a pus în evi-
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denţă faptul că aceasta codifică o protein-chinază si-
milară receptorilor membranari care asigură transdu-
cerea semnalelor contribuind la prevenirea conectării  
O. cumana la liniile rezistente de floarea-soarelui, adică 
la o conexiune incompatibilă. În cadrul sistemelor com-
patibile ce implică linia sensibilă, alela genei respective 
conţine un stop codon, ca rezultat fiind sintetizată o 
proteină trunchiată căreia îi lipseşte domeniul chinazei 
intracelulare, iar semnalul nu este transdus [49]. 

Pentru relevarea unor gene solitare şi poligene ce 
determină rezistenţa 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 secvenţe nucleotidice şi proteine (D-α–fo-
sfolipaza, glucan sintaza; metionin sintaza; glutation 
S-transferaza; quinon oxidoreductaza; calcon sintaza 
şi defensina HaDEF1), potenţial implicate în reacţia 
nespecifică de răspuns la acţiunea fitoparazitului. Una 
dintre cele mai importante a fost considerată proteina 
D-α–fosfolipaza, codificată de gena EF575487 cu rol 
în degradarea fosfolipidelor din membrana citoplas-
matică, iar cea mai specifică dintre defensine s-a do-
vedit a fi secvenţa polipeptidică AAM27914 (secvenţa 
ARNm AF364865), care a fost identificată ca HaDef1 
cu rol activ în mecanismul rezistenţei la lupoaie [53]. 
Prezenţa în exces a proteinei HaDEF1 în rădăcinile in-
fectate sugerează că ea este unul dintre compuşii toxici 
implicaţi în necrotizarea ţesuturilor parazitului [57].

În vederea identificării genelor candidate antre-
nate în mecanismul de rezistenţă a florii-soarelui, au 
fost realizate un şir de cercetări focusate pe compa-
rarea expresiei genelor în sistemele compatibile şi in-
compatibile de interacţiune O. cumana – H. annuus. 
Analizând profilele de expresie a 11 gene, implicate în 
diferite căi metabolice (fenilpropanoizi, căile metabo-
lice mediate de acidul jasmonic, etilena), asociate cu 
reacţia defensivă, Letousey şi colaboratorii au relevat 
supraexpresia genei HaGSL1 ce corelează cu acumu-
larea calozei şi a genelor codificatoare de difensine 
cu rol în necrotizarea lupoaiei [51]. În intervalele de 
suport ale QTL-urilor cartate de Louarn ş.a. [11], a 
fost identificat un ADNc (HaT13l034464) care indi-
că omologie cu o gena codificatoare a unei proteine 
CC-NBS-LRR cu un rol important în rezistenţa de tip 
genă pentru genă, precum şi o genă ce codifică o pro-
teină NBS-LRR (HaT13l008311), omoloagă cu RSG3-
301 care controlează interacţiunea incompatibilă între 
Striga gesnerioides şi Vigna unguiculata.

Evaluând expresia a patru gene (NPR1, PAL, de-
fensina şi PR5) la 13 linii de floarea-soarelui rezistente, 
tolerante şi susceptibile, din colecţia AMG-Agroselect 
Comerţ, pe fondal de infecţie cu lupoaie, cercetătorii 
din cadrul CGF, au constatat o stabilitate mai înaltă 

a activităţii transcripţionale în genotipurile rezistente, 
comparativ cu cele sensibile, rezistenţa fiind asociată 
cu abilitatea de a menţine şi recupera rapid un nivel 
normal de metabolism sub presiunea factorilor de 
stres [58]. 

Investigarea recentă a activităţii a 14 gene, impli-
cate în fortificarea pereţilor celulari prin acumulări 
suplimentare de lignină şi caloză şi în metabolismul 
SRO, la două genotipuri de floarea-soarelui rezistente 
la rasa F de lupoaie (posesoare a genei Or6) şi două cu 
rezistenţă la rasa G (bazele genetice ale rezistenţei nu 
sunt cunoscute), au pus în evidenţă profile de expresie 
distincte, în funcţie de genotip şi faza de dezvoltare. 
Astfel, genele (PAL, C4H, 4CL1 şi FAH1), care codifică 
enzime implicate în metabolismul fenilpropanoidelor, 
au fost preferenţial supraexpresate, în combinaţia in-
compatibilă formată cu genotipul Favorit ce conţine 
gena Or6 de rezistenţă şi subexpresate, în combinaţia 
formată cu PR64LE20, rezistent la rasa G. Totodată, în 
cazul sistemului compatibil s-a relevat un ritm sporit 
în acumularea secvenţelor transcrise şi a conţinutului 
de lignină. Genele GSL ce codifică caloza s-au remar-
cat prin supraexpresie în combinaţia incompatibilă cu 
genotipul Favorit, în special în primele etape de stabi-
lire a conexiunilor, şi o sporire distinctă a conţinutului 
de transcripţi asociată cu fiecare dintre fazele de in-
vazie a patogenului, în cazul combinaţiei compatibile. 
Cu referire la genele SOD, hibridul Favorit s-a carac-
terizat printr-un echilibru homeostatic determinat de 
valori ai expresiei ce nu depăşesc limitele martorului, 
pe când PR64LE20 a manifestat o stare de alarmă ex-
primată prin subexpresia şi, ulterior, supraexpresia 
genelor Mn-SOD I, Cu/Zn-SOD I şi Cu/Zn-SOD II. În 
combinaţia compatibilă, expresia a fost preponderent 
inhibată [59; 60]. Rezultatele obţinute în cadrul CGF 
au confirmat, pe de o parte, rolul genelor analizate în 
asigurarea rezistenţei florii-soarelui la lupoaie şi, pe de 
altă parte, complexitatea mecanismelor de rezistenţă 
şi varierea reacţiei de răspuns în funcţie de genotip, 
fază de dezvoltare a patosistemului, rasa de virulenţă a 
parazitului, condiţii de mediu ş.a.

CONCLUZII

Rezistenţa genetică rămâne a fi una dintre cele mai 
eficiente componente în strategiile de control integrat 
al patogenului Orobanche cumana, care atacă floa-
rea-soarelui provocând pierderi semnificative de re-
coltă. Deşi existenţa factorilor genetici de rezistenţă în 
cadrul populaţiilor locale şi speciilor de floarea-soare-
lui sălbatică a facilitat eforturile amelioratorilor în cre-
area genotipurilor rezistente, obţinerea unei rezistenţe 
absolute prezintă dificultăţi. Această problemă este de-
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terminată atât de variabilitatea înaltă şi evoluţia rapidă 
a noilor rase de lupoaie care depăşesc rezistenţa exis-
tentă, cât şi de insuficienţa cunoştinţelor referitoare la 
rolul funcţional al genelor de rezistenţă Or (Or1-Or7), 
corespunzătoare raselor fiziologice de lupoaie (de la 
A la H). Genele Or, majoritatea cu moştenire domi-
nantă, asigură rezistenţa culturii la rasele timpurii de 
Orobanche (A-E), fiind însă ineficiente în cazul raselor 
mai evoluate (F, G, H). 

În cadrul procesului patologic, interacţiunea din-
tre parazit şi planta gazdă declanşează mecanisme 
genetico-moleculare complexe care blochează dezvol-
tarea lupoaiei la diferite stadii de dezvoltare a patosis-
temului, fiind diferenţiate mai multe tipuri de gene ce 
contribuie la rezistenţa florii-soarelui, inclusiv gene 
care codifică polizaharide, enzime, defensine, stimu-
latori şi inhibitori de germinaţie pentru O. cumana, 
gene care codifică peptide ce acţionează asupra mem-
branelor biologice ale parazitului, ducând la denatura-
rea lor şi respectiv la stoparea creşterii. Astfel, acumu-
larea genelor de rezistenţă din diferite surse (calitativă, 
monogenică) şi identificarea sistemelor multigenice ce 
controlează rezistenţa cantitativă (poligenică) într-un 
singur genotip permite obţinerea unei rezistenţe de 
lungă durată la noile rase de parazit. În acest sens, un 
instrument util şi eficient este prezentat de marcherii 
moleculari care permit analiza profundă a factorilor 
ereditari de rezistenţă, evidenţierea QTL-urilor asoci-
ate cu genele de rezistenţă, contribuind la elucidarea  
mecanismelor defensive şi dezvoltarea selecţiei asista-
te de marcheri.
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