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1. A munka előzményei, célkitűzések 

Az árpa (Hordeum vulgare L.) termésmennyiségét és vetésterületét tekintve 

világviszonylatban az egyik legnagyobb jelentőséggel bíró haszonnövény és 

egyben a legszélesebb felhasználási körrel rendelkező gabonafajta. 

Világszinten a FAOSTAT adati alapján 2021-ben mintegy 49 millió hektáron 

termesztettek összességében 145 millió tonna árpát, amelynek megközelítőleg 

egyharmada, 52 millió tonna Európában termett. Az európai 

növénytermesztésben betöltött szerepét tekintve elmondható, hogy bár 2010 

és 2021 között az összes betakarított terület nagysága 11,3 millió hektárról 

10,2 millió hektárra csökkent, a betakarított hektáronkénti átlagos 

termésmennyiség 21%-kal növekedett (4,2 tonnáról 5,1 tonnára). Az utóbbi 

időben az árpatermés körülbelül kétharmadát takarmányozási célra, 

egyharmadát malátaipari felhasználásra és körülbelül 2%-át közvetlenül 

emberi élelmiszer előállításra használták fel.  

Magyarországon termőterülete és a betakarított termés mennyisége 

alapján az egyik legfontosabb szántóföldi kultúrnövényünk, melyet 2021-ben 

összesen 268 ezer hektár területen 1,7 millió tonna mennyiségben takarítottak 

be 6,3 t/ha, az európai átlagot is meghaladó termésátlaggal a Központi 

Statisztikai Hivatal (KSH, 2021) adatai alapján. Termőterülete 2023-ban 

jelentősen növekedett, közel 400 ezer hektár területről 2,2 millió tonna termést 

takarítottak be hazánkban (KSH, 2023). Az adatokból is kitűnik, hogy az árpa 

fontos gabonaféleként jelentős szerepet tölt be mind hazánk, mind a világ 

élelmiszerellátásában.  

A klímaváltozás hatásait, a változó táplálkozási igényeket, a fenntartható 

termelési módszereket és a tápanyaggazdálkodással kapcsolatos kihívásokat 

figyelembe véve az árpa gazdaságos és sikeres termesztése egyre nagyobb 

kihívásokkal néz szembe. A szélsőségesebbé váló környezeti adottságok okán 

megváltozott a növényeket érő stresszorok minősége és mennyisége. Ezért a 

növénynemesítési programok egyik elsődleges célja az abiotikus és a biotikus 

stressztolerancia növelése, amely a sikeres termeszthetőség és a fenntartható 

mezőgazdaság egyik alapvető feltétele. Ennek érdekében különösen fontos a 

betegségeknek ellenálló, rezisztens vagy toleráns fajták nemesítése és 

termesztése.  

A kalászos gabonák, köztük az árpa kórokozói között is nagy 

jelentőségűek a különböző gombák, melyek a növények levélfelületét fertőzik 

meg. A levélbetegségeket okozó kórokozók között is kiemelt fontosságú az 

árpa hálózatos levélfoltosságát okozó Pyrenophora teres f. teres (Drechsler) 

(PTT), amely betegség a minőségi paraméterek romlása mellett akár 30-40%-

os termésveszteséghez is vezethet.  

A növénypatogének fertőzése esetén oxidatív stressz indukálódik a 

növényben, amely a normál sejtműködést megzavarva akár a sejthalált is 

okozhat. Az oxidatív stressz elleni védelem érdekében a sejtek számos 



 5 

antioxidáns védelmi mechanizmust fejlesztettek ki, amelyek között vannak 

enzimatikus és nem enzimatikus antioxidánsok. A növények 

védekezőrendszerében fontos szerep jut számos antioxidáns enzimnek, mint a 

szuperoxid-dizmutáznak (SOD), guaiacol-peroxidáznak (GPX) és aszkorbát-

peroxidáznak (APX), valamint nem enzimatikus antioxidánsoknak, pl. a C- és 

E-vitaminnak (Ivanov & Khorobrykh, 2003).  

A kórokozó elleni rezisztencia hátterével napjainkban egyre több kutatás 

foglalkozik, azonban a szakirodalomban főként tavaszi árpában végzett 

kutatások eredményeit közlik. Egyelőre nem tisztázott, hogy a Pyrenophora 

teres f. teres fertőzés milyen módon befolyásolja a különböző antioxidáns 

enzimek (SOD: szuperoxid-dizmutáz, APX: aszkorbát-peroxidáz, GPX: 

guaiakol-peroxidáz) aktivitását az őszi árpa különböző genotípusaiban, és 

ezek a különbségek összefüggésben állnak-e az árpafajták kórokozóval 

szembeni érzékenységének változásaival. Az ismeretek bővítése a különböző 

rezisztencia mechanizmusok tanulmányozásával hozzájárulhat az őszi és 

tavaszi árpa ellenállóságának növeléséhez, amely lehetővé teszi a 

környezetkímélő termesztést, csökkentheti a termelési költségeket és nagyobb 

termésbiztonsághoz vezet. Ezek alapján az árpa Pyrenophora teres f. teres-el 

szembeni ellenállóságának vizsgálata nem csak tudományos, hanem 

gazdasági szempontból is fontos.  

A dolgozat célkitűzései a kutatások során az alábbiak voltak: 

● Árpa genotípusok Pyrenophora teres f. teres Drechs. elleni 

rezisztenciájának vizsgálata fiatalkorban üvegházi körülmények 

között. 

● Árpa genotípusok Pyrenophora teres f. teres Drechs. elleni 

rezisztenciájának vizsgálata felnőttkorban üvegházi körülmények 

között. 

● Árpa genotípusok Pyrenophora teres f. teres Drechs. elleni 

rezisztenciájának vizsgálata szabadföldön. 

● Az antioxidáns rendszer szerepének vizsgálata Pyrenophora teres f. 

teres Drechs. fertőzés hatására bekövetkező védekezési reakciókban, 

különös tekintettel a SOD, az APX és a GPX aktivitás változására. 
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2. Anyag és módszer 

Kísérletünkben a martonvásári árpa fajtagyűjtemény 206 különböző 

árpafajtáját vizsgáltuk, így átfogó képet kaphatunk a világ különböző 

árpatermesztő régióiból származó genotípusok rezisztenciájáról. A kísérletben 

vizsgált fajták között megtalálhatóak voltak a két- és hatsoros kalásztípusú, 

őszi és tavaszi életformájú genotípusok, továbbá előzetes kutatások 

eredményei alapján a hálózatos levélfoltossággal szembeni rezisztenciájukban 

is eltértek egymástól. 

2.1. Árpa genotípusok hálózatos levélfoltossággal szembeni 

ellenállóságának meghatározása  

A szabadföldi kísérleteket Martonvásáron, a Magyar Kutatási Hálózat 

Agrártudományi Kutatóközpont, Mezőgazdasági Intézetének (HUN-REN 

ATK MGI) szántóföldi területén végeztük el 2017 és 2021 között, öt 

szántóföldi idényben. A 206 árpa genotípus mindegyikéből 10-10 csávázatlan 

szemet vetettük el három ismétlésben minden vizsgált idényben, azonos 

kísérleti elrendezéssel. A bokrosodás állapotában lévő növényekre 

árpaszalmát szórtunk takarásként, amelyen a hálózatos levélfoltosság 

kórokozója áttelelve biztosítja a következő évi fertőzőforrást. A vizsgált 

genotípusokat minden tenyészidőszakban négy alkalommal bonitáltuk 

kéthetes időintervallumokban, amely során értékeltük a növények 

fertőzöttségének mértékét és a kialakult léziók típusát.  

Az üvegházi ellenállóság vizsgálatok során 206 árpa genotípus 

ellenállóképességét vizsgáltuk négy különböző monospórás Pyrenophora sp. 

izolátummal szemben a növények két fejlettségi állapotában, fiatal (Z12 

kétleveles állapotban) és felnőttkorban (Z39-41 zászlóslevél kifejlődése után), 

annak érdekében, hogy jobban megismerhessük a vizsgált árpafajták 

fogékonyságát.  

Az árpafajták fiatalkori ellenállóságának vizsgálatához a 206 

genotípusból 5-5 csávázatlan szemet vetettünk el 3 ismétlésben, a szabadföldi 

vetéssel megegyező kísérleti elrendezésben.  

A 206 árpafajta ellenállóképességét felnőttkorban is vizsgáltuk üvegházi 

körülmények között, melynek érdekében minden genotípusból 10-10 

árpaszemet csíráztattunk, amit 50 nap jarovizációs időszak követett. A 

növényeket műanyag tenyészedényekbe ültettük ki 3 ismétlésben (2 db 

növény/genotípus/tenyészedény). A növényeket a felnőttkori fertőzést a 

zászlóslevél megjelenése után végeztük el. 

Az üvegházi kísérletekben különböző, hazai termőhelyekről gyűjtött 

árpalevelekről származó monospórás PTT izolátumot (H-618, H-774, H-949) 

és PTM izolátumot (H-502) használtunk. Az izolátumok előállítása Kunos et 

al. (2022) leírása alapján történt. A megfelelő fejlettség elérésekor a 
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növényeket a kiválasztott izolátum spóraszuszpenziójával (10.000 

konídium/ml) fertőztük meg.  

Szabadföldön a léziótípusok felvételezéséhez a Tekauz-skálát (1-10) 

alkalmaztuk (Tekauz, 1985), ami alapján értékeltük a kialakult tüneteket. A 

fertőzött levélfelületek nagyságát Saari-Prescott skálán (0-9) értékeltük (Saari 

& Prescott, 1975). Üvegházban a léziótípusok meghatározására szintén a 

Tekauz-skálát használtuk. A bonitálási adatokon exponenciális 

transzformációt végeztünk el (Hinfner & Békési, 1973). 

𝑦 = 𝐴 + (𝐵 − 𝐴) (
(𝑥 − 𝐶)

(𝐷 − 𝐶)
)

𝑘

 

Annak érdekében, hogy következtetni tudjunk az okozott tünetek 

súlyosságára és a betegség előrehaladottságára, az értékek alapján 

meghatároztuk a betegség előrehaladási görbe alatti területet/lépcsőket, Area 

Under Disease Progress Stairs (AUDPS) módszer alkalmazásával: 

számítható (1):  

𝐴𝑈𝐷𝑃𝑆 = [∑  𝑛−1
𝑖=1

𝑦𝑖 + 𝑦𝑖+1 

2
 × (𝑡𝑖+1 − 𝑡𝑖)] + [

𝑦1+ 𝑦𝑛

2
 ×  

𝐷

𝑛−1
]  (1) 

ahol, 𝑦𝑖  a betegség bonitálási százalékos vagy arányszámon alapuló értékelése 

az 𝑖 -edik számú megfigyelésnél; 𝑡𝑖a fertőzéstől eltelt idő (napokban vagy 

órákban) az 𝑖 számú megfigyelésnél, 𝐷 az első és az utolsó megfigyelés 

közötti időtartam (𝐷 = 𝑡𝑛 − 𝑡1), 𝑛 pedig a megfigyelések száma. 

A betegség előrehaladásának kapcsolt kísérletekből származó, több 

megfigyelésen alapuló értékelések összehasonlíthatóságának érdekében az 

AUDPS értékek relatív formáját használtuk (R-AUDPS) (Simko & Piepho, 

2012): 

𝑟𝐴𝑈𝐷𝑃𝑆 =  
𝐴𝑈𝐷𝑃𝑆 × (𝑛−1)

𝐷 × 𝑛 × 𝑦𝑚𝑎𝑥
  (2) 

ahol, 𝑦𝑚𝑎𝑥  a maximális potenciális AUDPS érték; 𝐷 az első és az utolsó 

megfigyelés közötti időtartam, 𝑛 pedig a megfigyelések száma. 

2.2. Az antioxidáns enzimek aktivitásának vizsgálata 

Az előzetes üvegházi és szabadföldi kísérletekből származó rezisztencia 

adatok alapján öt árpa genotípust esetében vizsgáltuk az antioxidáns enzimek 

(SOD, APX, GPX) aktivitását, melyek a Canela, Harrington, Manas, Mv 

Initium és az Antonella genotípusok voltak. A fajtákat a PTT-vel szembeni 

eltérő érzékenységük alapján választottuk ki és a fiatalkori 

rezisztenciavizsgálatoknál leírtakkal azonos módon neveltünk üvegházban, 

kétleveles korig (Z12 fejlettségi állapot). A növényeket monospórás 

Pyrenophora izolátumokkal (PTM: H-502, PTT: H-612, H-774, H-949) 

fertőztük meg az üvegházi vizsgálatoknál leírt módszerrel. A levélmintákat a 

fertőzés előtt a 0. órában (kontroll), fertőzést követően 24. (1. nap), 48. (2. 

nap) és 72. óra (3. nap) elteltével gyűjtöttük. A H-949 izolátummal történt 

kezelés esetén a fertőzött növényekből mintát vettünk az inokulációt követő 
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7. és 15. napon. A hosszabb inkubációs időben történő mintavétel Pál et al. 

(2011, 2013) korábbi munkái alapján történt, hogy megvizsgálhassuk az 

enzimaktivitás változásait a fertőzés későbbi szakaszában is.  

A SOD enzimaktivitásának mérése 550 nm-en történt Bergmeyer et al. 

(1974)munkája alapján, majd a mért abszorbancia értékek változásait 

enzimaktivitássá konvertáltuk (Zhang et al., 2016). Az APX aktivitásának 

abszorbancia-változásait 290 nm-en követtük. A GPX aktivitásának méréseit 

470 nm-en végeztük a guaiakol oxidációjának követesével. 

A kísérletek statisztikai elemzése során hierarchikus klaszterelemzést 

végeztünk a genotípusok fertőzöttség alapján történő osztályozására. A 

klaszterek optimális számának meghatározásához a WSS (Within-Cluster 

Sum of Squares) módszert használtuk. Kruskal-Wallis ANOVA (nem-

paraméteres) tesztet alkalmaztunk a klaszterek összehasonlítására, ezt 

követően a Dunn-féle post-hoc tesztet végeztünk az egyes klaszterek közötti 

szignifikáns különbségek megállapításának érdekében. Az öt kiválasztot 

genotípus fertőzöttsége közötti eltérést egytényezős varianciaanalízissel 

(ANOVA) elemeztük, majd a fajtákat Tukey HSD post-hoc teszt 

alkalmazásával hasonlítottuk össze. Hőtérképet (heatmap) készítettünk annak 

érdekében, hogy megkönnyítsük az összes kísérlet közös elemzését és az 

eredmények értékelését. A genotípusok és környezetük kölcsönhatását a 

kísérletek során gyűjtött adatok alapján AMMI model (Additive Main-effects 

and Multiplicative Interaction) segítségével elemeztük. Pearson-féle 

korrelációs mátrix segítségével is elemeztük az összes változó közötti 

kapcsolatot, ezenkívül megvizsgáltuk az AUDPS értékek és a bonitálási 

eredmények közötti regressziót, hogy megértsük a két változó összefüggéseit. 

Az adatok rendezésére a Microsoft O365® szoftvercsomagot, míg a 

statisztikai elemzésekhez IBM® SPSS® V27 (IBM Corp, 2020) és RStudio 

szoftvereket alkalmaztuk (R Core Team, 2021). Az RStudio szoftverben az 

elemzéshez használt elsődleges csomagok a következők voltak: agricolae, 

emmeans, dplyr, multcomp, ggstatplot, pheatmap, ggcorrplot és ggplot2. 
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3. Eredmények és megvitatás 

Annak érdekében, hogy képet kaphassunk a 206 genotípus hálózatos 

levélfoltossággal szembeni ellenállóképességéről, összegeztük az 5 vizsgált 

évből (2017, 2018, 2019, 2020, 2021) származó szabadföldi fertőzöttségi 

adatokat, valamint a két PTT izolátummal szembeni felnőttkori (H-774, H-

949) és 4 izolátummal szembeni fiatalkori (PTM: H-502, PTT: H-618, H-774, 

H-949) ellenállóságról kapott adatokat. A különböző kísérletekben kapott 

átlagos relatív R-AUDPS értékeket hőtérkép (heatmap) segítségével 

elemeztük (1. ábra) amely megmutatja a hierarchikus klaszteranalízis 

összesített eredményeit nem csak genotípusonként, hanem kísérletenként 

csoportosítva egyaránt.  

A heatmap diagramm alapján megállapítottuk, hogy a kísérletek 

összesített átlageredményei alapján a vizsgált árpafajták 32%-a tartozik az 1. 

klaszterbe, amelynek medián R-AUDPS értéke 0,23 volt és az ide sorolható 

fajták a fertőzéssel szemben mérsékelten ellenállóak voltak. A 2. klaszterbe 

kerültek a fertőzéssel szemben fogékony genotípusok, amelynek medián R-

AUDPS értéke 0,33 volt, összesen 44 genotípus tartozott, amely a teljes 

vizsgált fajtasor 21,3%-a volt, továbbá ebben a klaszterben rögzítettük a 

legnagyobb átlagos fertőzöttségi értéket (R-AUDPS=0,424). A vizsgált 

genotípusok közül 65 db, összességében a fajtagyűjtemény 31,5%-a került a 

3. klaszterbe, amelynek mediánja a legkisebb (0,19) volt, ebbe a klaszterbe 

kerültek a betegéggel szemben ellenálló genotípusok. Az utolsó, 4. klaszter 

medián R-AUDS értéke 0,25 volt és ebbe a csoportba a genotípusok 15%-a, 

összesen 31 db mérsékelten fogékony fajta került. A második klaszterbe került 

a Harrington (0,21±0,13) és az Mv Initium (0,21±0,08) fajta is. Mindkét fajta 

átlagos relatív R-AUDPS értékének nagyobb varianciáját nagyban 

befolyásolták a szabadföldi kísérletek (FSZF-2017, FSZF-2018, FSZSF-

2019), valamint két üvegházi fiatalkori fertőzés kísérletének eredményei 

(FUHS-H618 és H-774). A harmadik klaszterbe került az Antonella 

(0,07±0,06) és a Canela (0,1±0,07) árpafajta, amely két genotípus összesített 

eredményeinek kisebb mértékű varianciája az üvegházi kísérletek során 

mutatott nagyobb ellenállóképességből, a hálózatos levélfoltossággal 

szembeni nagyobb rezisztenciájukból következik. A negyedik klaszterben 

található a Manas (0,11±0,07) genotípus, amely a kiválasztott fajták közül a 

harmadik legkisebb átlagos R-AUDPS értéket kapta, azonban a szabadföldi 

kísérletekben kisebb ellenállóságot mutatott az üvegházi kísérletekhez 

viszonyítva. 
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1. ábra: A 206 db árpa genotípus Pyrenophora sp. fertőzésre adott válaszreakciói (R-

AUDPS) alapján készített elemzés az összes kísérletben. Az 5 vizsgált szabadföldi kísérleti 

év (2017, 2018, 2019,2020,2021), üvegházban felnőttkorban (H-774, H-949) és a 

fiatalkorban (H-502, H-618, H-774, H-949) beállított kísérletek értékelése. Az A, B, C és D 

betűk a kísérletek klaszterekbe rendezését jelölik. 

Az összesen 11 db különböző kísérletben megvizsgált 206 genotípus 

összesített eredményeinek klaszteranalízise alapján megállapítható, hogy a 

klaszterek esetében összességében is szignifikáns különbség volt [H(3) = 
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115,343; p = 0,00]. Az összkísérleti átlagos R-AUDPS érték 0,239±0,69, 

valamint a minimum érték 0,104, a maximum érték pedig 0,424 volt. A 

klaszterek értékelésekor megállapítható, hogy 1. klaszter (0,218±0,043) 

szignifikánsan különbözött az összes többi klasztertől, a 2. klaszter 

(0,333±0,049) különbözött a 3. (0,189±0,040) és 4. klasztertől (0,256±0,046).  

A heatmap elkészítésekor a különböző kísérletek is négy különböző 

klaszterbe (A, B, C, D) kerültek. Két üvegházi fiatalkori fertőzés (FUHS-

H774 és FUHS-H618) teljesen elkülönül, önmagukban alkotják az „A”, illetve 

a „C” klasztert. Továbbá az is megállapítható, hogy az összes általunk vizsgált 

izolátum és kísérleti idény közül a FUHS-H618 kísérletben használt PTT 

izolátum fertőzőképessége volt a legnagyobb. A „D” klaszterbe kerültek 

három év szabadföldi kísérletei (FSZF-2017, FSZF-2018, FSZSF-2019). A 

vizsgált 206 árpafajta a szabadföldi kísérletek során vegyes eredményt 

mutatott a hálózatos levélfoltossággal szembeni ellenállóságot tekintve, 

amelynek lehetséges oka a természetben előforduló egyéb tényezők negatív 

vagy pozitív kölcsönhatásai. A „B” klaszterbe vegyesen kerültek szántóföldi 

(FSZF-2020, FSZF-2021), fiatalkori üvegházi (FUHS-H502, FUHS-H949) és 

felnőttkori (FUHA-H774, FUHA-H949) kísérletek. Az ide sorolt szabadföldi 

kísérletek azért különülnek el valószínűsíthetőleg a „D” klaszterbe sorolt többi 

szántóföldi kísérlettől, mert az évjárathatás érvényesült, ugyanis 2019 tavasza 

csapadékosabb volt a sokévi átlagnál, míg 2020-ban egész évben kevés 

csapadék hullott, amely kihatott a 2021-es tenyészidőszakra is. Mindkét évben 

a sokévi átlagnál hűvösebb volt a tavasz, megközelítőleg 0,5-1 °C-al, így a 

tavaszi hőmérséklet és az extrém alacsony vagy nagy mennyiségű csapadék 

befolyásolhatta a kísérletek eredményeit. A vizsgált genotípusok nagyobb 

ellenállóságot mutattak a felnőttkoban a H949 izolátummal szemben, aminek 

oka lehetett a felnőttkori (zászlóslevél megjelenését követő) fertőzés ténye, 

illetve az izolátum fertőzőképesség egyaránt. A „B” klaszterben leginkább 

varianciát okozó kísérletek a FUHA-H774 és az FSZF-2019 kísérletek voltak.  

Az adatok további elemzését AMMI (Additive Main Effects and 

Multiplicative Interaction) modell segítségével végeztük. Megállapítottuk, 

hogy a környezeti tényezők varianciája (ENV) járult hozzá a legnagyobb 

mértékben az adatok eltéréséhez, amely a teljes eltérés 62,7%-át magyarázza 

és ebben az esetben a különböző izolátumok és a szántóföldi kísérlet esetén az 

évjárat volt. A környezeti ismétlések (REP(ENV)) faktor a teljes 

adatvariabilitásnak mindössze 0,8%-át tette ki, ami azt jelzi, hogy a kísérleti 

kezelések ismétlései nem okoztak jelentős szórást az adatokban. A genetikai 

faktor (GEN) a teljes variancia 23,1%-át magyarázza, míg a környezeti és 

genetikai tényezők közötti kölcsönhatás (ENV x GEN) a teljes variancia 

13,4%-át tette ki. 

Az AMMI modell részeként főkomponens analízist (PCA) is végeztünk. 

Az első főkomponens (PC1) a teljes variancia 42,1%-át, míg a második (PC2) 

és harmadik főkomponens (PC3) 19,8%-át, illetve 14,3%-át magyarázza. A 
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fennmaradó főkomponensek (PC4 – PC10) összesítve a teljes adatvariabilitás 

kevesebb, mint 7%-át magyarázza. 

Az AMMI modellen (2. ábra) a PC1 és PC2 tengelyek a genotípusokat és 

a környezeti változókat tartalmazó főkomponensek egymáshoz viszonyított 

elhelyezkedését mutatják. 

 
2. ábra: AMMI (Additive Main effects and Multiplicative Interaction) modell. A PC1 és 

PC2 tengelyek a genotípus x környezeti viszonyok összefüggését mutatják, zöld színnel a 

kísérletek, szürke színnel a 206 db vizsgált árpa genotípus és piros színnel az antioxidáns 

vizsgálatokra kiválasztott öt genotípus elhelyezkedése látható az origótól az R-AUDPS 

értékeik alapján. 

Azok a genotípusok, amelyek közelebb helyezkednek el a biplot 

origójához, a PTT fertőzéssel szemben ellenállóbbnak mutatkoznak a 

különböző kísérletekben, míg azok a fajták, amelyek távolabb vannak az 

eredettől, fogékonyabbak a Pyrenophora sp. fertőzése. Továbbá azok a 

genotípusok ellenállóbbnak tekinthetők, amelyek a vízszintes tengelyen 

(abszcissza) helyezkednek el és nem térnek ki a függőleges tengelyen 

(ordináta). Az abszcisszától negatív vagy pozitív irányba jelentősen eltérő 

genotípusok ezzel szemben pedig a kórokozóval szemben fogékonynak 

tekinthetők. 

Ezek alapján elmondható, hogy a kontúrvonalak által létrehozott négy 

zóna csoportosítja a PTT fertőzésre fogékony, illetve annak ellenálló fajtákat. 

A legkevésbé fogékony genotípusok a 0,2-es AMMI ellenállósági csoportba 

sorolhatók, ahol a modell alapján a genotípusok maximális távolsága az 

origótól 0.068 volt, valamint ebbe a csoportba 30 genotípus tartozott. A 

második 0,5-ös ellenállósági csoportba a modell szerint az origótól 0,15 

maximális távolságra lévő genotípusok tartoztak, összesen 159 árpafajta. A 

harmadik csoportot az origótól maximum 0,24 távolságra elhelyezkedő 

genotípusok alkotják, 199 db volt. A negyedik a 0,8 távolságnál az origótól 

távolabb elhelyezkedő genotípusból összesen hét darabot tudtunk azonosítani 
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a modell segítségével. Fontos megemlíteni, hogy a 4., PTT fertőzésre 

legérzékenyebbként azonosított csoportba került a korábban antioxidáns 

vizsgálatkora is kiválasztott Harrington fajta is, amit a Harrington átlagos R-

AUDPS értéke (0,22±0,14) is igazol a kísérletek során. A további négy 

kiválasztott genotípus közül a harmadik 0,5-0,8 közötti csoportba került 

átlagosan 0,11±0,09 R-AUDPS értékkel a Manas fajta, a 0,5-0,2 közötti 

csoportba pedig az Antonella (R-AUDPS: 0,072±0,071) és az Mv Initium (R-

AUDPS: 0,21±0,09). Az origóhoz 0,2 távolságnál közelebbi a legkevésbé 

fogékonynak tekinthető csoportba a Canela genotípus került az átlagosan 

0,1±076 relatív R-AUDPS eredményével. 

Eredményeink összefüggést mutatnak Murphy és munkatársai 

kutatásaival (2009), amik azt mutatták, hogy a rövidebb vektorral rendelkező, 

azaz a biplot eredetéhez közelebbi környezeti indikátorok nem tekinthetők 

jelentős hatással rendelkező tényezőnek. Ezzel szemben a vizsgálataink során 

a legnagyobb varianciát az üvegházi, fiatalkori ellenállósági vizsgálatok 

esetében a H-618 izolátummal fertőzött (FUHSH-618) kísérlet okozta, 

melynek oka a vizsgált izolátum viulenciája, amit igazol, hogy ez a kísérleti 

környezet került a legtávolabb az origótól. 

A kiválasztott genotípusok PTT-vel szembeni ellenállóképessége és az 

antioxidáns enzimek aktivitásváltozása közötti kapcsolat vizsgálatához 

Pearson-féle korrelációs együttható mátrixot készítettünk annak érdekében, 

hogy megfigyelhessük a vizsgált paraméterek összefüggéseit. A 35. ábrán a 

teljes korrelációs mátrix látható. Megállapítottuk, hogy a különböző 

időpontokban felvételezett bonitálási értékek (BON1-4) erősen pozitív, 

szignifikáns korrelációt mutatnak az R-AUDPS értékekkel (R=0,78-0,97). Ez 

az összefüggés az R-AUDPS számításának módszeréből következtethető, 

vagyis minél nagyobb egy bonitálási érték, annál nagyobb lesz az R-AUDPS 

érték (az adott genotípus érzékenyebb a kórokozóval szemben). A bonitálási 

értékekkel szintén pozitívan szignifikáns, de közepes, illetve gyenge mértékű 

korrelációt mutat az átlagos SOD enzimaktivitás a H-618-as izolátummal 

történt fertőzéskor (R=0,38-0,53), valamint az átlagos GPX aktivitás a H-949-

es izolátum esetében (R=0,33-0,46). Továbbá megállapítottuk, hogy gyenge, 

de szignifikáns és pozitív összefüggést mutat az APX értékek összesített 

változása (DC) a felvételezett bonitálási értékekkel a H-618 (R=0,11-0,41), a 

H-774 (R=0,24-0,42) és a H-949 (R=0,16-0,51) izolátumok estében. 

Az antioxidáns vizsgálatok eredményeit izolátumonként összevetve 

megállapítottuk, hogy a H-618 izolátum esetében az átlagos SOD érték a H-

949-es izolátummal fertőzött növények GPX értékeivel (R=0,62) pozitív, 

közepesen erős korrelációt mutat, azonban negatív, közepes korreláció volt a 

GPX aktivitás esetében, a H-774 izolátummal történő kezelés eredményeinek 

elemzésekor (R=-0,73). Az átlagos APX és GPX értékek között közepes, 

szignifikáns és pozitív összefüggést találtunk a H-774 izolátummal történő 

fertőzést követően (R=0,42).  
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Megfigyelhető, hogy a klaszteranalízis eredményét nagymértékben 

befolyásolták a bonitálási eredmények (R=(-0,31)–(-0,59) és az R-AUDPS 

értékek (R=-0,55), mivel negatív és szignifikáns korreláció látható közöttük. 

Ez a bonitálás, az R-AUDPS számítás és klaszteranalízis módszertanainak 

egymásra épülésének tudható be. Ezen felül a klaszteranalízis eredményei 

szignifikáns és pozitív összefüggést mutatnak az átlagos APX értékekkel a H-

502 izolátummal (R=0,9), a H-774 izolátummal (R=0,74), a H-618 

izolátummal (R=0,54) és a H-949 izolátummal (R=0,78) történő fertőzés 

eredményeként, illetve az átlagos GPX aktivitás értékével is pozitívan 

korrelált a klaszteranalízis eredménye a H-774 izolátum estében (R=0,48). 

Továbbá megállapítottuk, hogy az APX értékek általánosságban csökkenő 

tendenciát mutatnak a fertőzés előrehaladtával, ellentétben a SOD 

enzimaktivitásának változásaival, amely növekvő trendet mutat. 

Vizsgálataink során a SOD aktivitás szignifikáns növekedését figyeltük 

meg PTT fertőzés esetében, de ennek mértéke genotípus- és izolátumfüggő 

volt. A megfigyelést a korábbi szakirodalmi adatok is megerősítik (Able, 

2003; Shetty et al., 2007; Urbanek et al., 1996; Vanacker et al., 1998). 

Megjegyzendő, hogy az eddigi kutatásokban antioxidáns enzimek 

aktivitásának mérése általában csak egy-egy ellenálló és érzékeny genotípusra 

korlátozódott. Továbbá az abiotikus stressz hatására bekövetkező 

aktivitásváltozások vizsgálata egy gyakrabban kutatott terület, pl. sóstressz 

hatása a SOD aktivitás növekedését figyelték meg (De Azevedo Neto et al., 

2006; Meloni et al., 2003). Az antioxidáns vizsgálatokra előzetes adatok 

alapján kiválasztott öt árpa genotípus esetében megállapítottuk, hogy az 

Antonella fajta két PTT izolátummal (H-618, H-774) történt fertőzéskor 

nagyobb mértékű ellenállóképességet mutatott, amely részben magyarázható 

a genotípus fertőzés során mutatott növekvő tendenciájú SOD 

enzimaktivitásával. Az eredmény alátámasztja Able (2003) korábbi 

kutatásának megállapítását, hogy az árpa hálózatos levélfoltossággal 

szembeni rezisztenciája korrelált az antioxidáns enzimaktivitások 

növekedésével. A vizsgálatok arra is rávilágítanak, hogy a PTT fertőzés 

követően megemelkedett SOD enzimaktivitás később tovább növekszik, 

különösen a fertőzést követő 48. óra elteltével (Urbanek et al., 1996). A 

kórokozókra adott válaszreakció során a ROS gyors termelése segíti a 

kórokozókkal szembeni különböző védekező gátak aktiválását (Torres et al., 

2006). Azonban nem találtunk egyértelmű összefüggést a genotípusok 

fiatalkori rezisztenciája és a SOD enzimaktivitás között, ezért a rezisztencia 

nem becsülhető meg pusztán a fertőzés után a SOD enzimaktivitásának 

változásai alapján. További kutatások szükségesek az antioxidáns enzimek 

szerepének tisztázásához a különböző biotikus stressztípusok esetén, mint 

például kórokozó fertőzések során. Ezek a vizsgálatok lehetővé teszik a ROS-

ok felhalmozódása és a korai patogén fertőzés közötti kapcsolat jobb 

megértését (Jasso-Robles et al., 2020; Pandey et al., 2021). 
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Korábban több tanulmány is foglalkozott az APX enzim aktivitásának 

változásának stressz hatására bekövetkező változásával, azonban nagyon 

kevés kutatás vizsgálta az APX és a hálózatos levélfoltosság összefüggéseit. 

Sang et al. (2005) azt figyelték meg, hogy sóstressz hatására az APX aktivitás 

csak az árpa gyökérrendszerében nőtt, de a hajtásokban csökkenő a változások 

tendenciája. Abiotikus stresszvizsgálatok során Chen és munkatársai (2014) 

megállapították, hogy az Arabidopsis thaliana-ban az APX aktivitása nőtt 

olyan stresszes körülmények között, mint az ozmotikus, só- vagy hőstressz. 

Zhang et al. (2013) is megállapították, hogy a rizsben az APX nagy szerepet 

játszik fiatalkorban a növények védekezésben abiotikus stressz esetén, mivel 

megköti a ROS-okat, amely az APX aktivitás növekedését vonzza maga után. 

Továbbá Moloi (2016) megjegyzi azt is, hogy az APX aktivitás megyfigelése 

fontos biokémiai marker lehet a szója szárazságtűrésének vizsgálta esetében. 

Az eredmények is bizonyítják, hogy az APX fontos szerepet játszik a komplex 

stresszreakciómechanizmusokban. Biotikus stresszorként a korábbi 

tanulmányok elsősorban a lisztharmatot (Blumeria graminis Bgh.) vizsgálták, 

amely biotróf kórokozó, de a PTT fertőzés következményeit nem 

tanulmányozták (Harb et al., 2015; Vanacker et al., 1998; Zlatev et al., 2006). 

Ezekben a kísérletekben megállapították, hogy a Blumeria graminis Bgh. 

fertőzés több, mint 60%-kal csökkentette az APX aktivitást árpában. Pál et al. 

(2011) ellentétes tendenciát írtak le a búzában, ahol az APX aktivitás 

jelentősen nőtt a lisztharmat fertőzést követően. Ezzel szemben jelen 

eredményeink alapján nem tudjuk egyértelműen megállapítani az APX 

aktivitás növekedését PTT fertőzés hatására. Bár az APX aktivitás mértéke 

nagyban függ a genotípustól és a környezeti változóktól, de elsősorban a 

kórokozó izolátum fertőzőképességének jelentős a hatása. Jelen eredményeink 

alapján nem tudjuk egyértelműen megállapítani az APX aktivitás növekedését 

PTT fertőzés, mint biotikus stresszor hatására. Bár az APX aktivitás mértéke 

nagyban függött az adott genotípustól és a környezeti változóktól, de 

elsősorban a kórokozó izolátum fertőzőképességének volt jelentős hatása. 

A GPX aktivitását tekintve mi is hasonló eredményeket kaptunk, mint 

Milone et al. (2003), akik szerint abiotikus stressz hatására a GPX aktivitás 

szignifikánsan növekvő tendenciát mutat. A kalászosok, köztük az árpa 

fagytűrésének és az antioxidáns kapacitásának kapcsolatát vizsgálva 

megállapították, hogy a legnagyobb korrelációt az enzimaktivitás és a 

fagytűrés között a GPX és az APX esetében találták (Janda et al., 2003). 

Abiotikus stressz esetében megállapították, hogy kadmium és higany 

szennyezés esetén a stressz hatására növekedett a GPX az árpa 

gyökérhegyeiben, ami a gyökérnövekedés gátlásával korrelált (Halušková et 

al., 2009). Ezzel szemben Radotic et al. (2000) a GPX csökkenését regisztrálta 

a kadmium szennyezés későbbi szakaszában, amit fenyők tűleveléből mutatott 

ki. Kukorica genotípusokban vizsgálták a sóstressz, mint abiotikus stresszor 

hatását és a sóérzékeny genotípus esetében megnövekedett GPX, SOD és 
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APX aktivitást figyeltek meg, miközben a sótűrő fajta esetében a SOD 

aktivitása csökkent, a GPX és az APX aktivitása közel azonos maradt a 

kontrollhoz képest (De Azevedo Neto et al., 2006). A kukorica 

stresszválaszainak vizsgálatakor a GPX és a plazmamembránhoz kötött 

peroxidáz enzimek aktivitása jelentősen változott a stresszhatásokra, 

különösen a különböző patogének hatására (Fusarium graminearum, F. 

culmorum), ami a peroxidázok fontosságát jelzi a kórokozókkal szembeni 

védekezésben (Mika et al., 2010). A kiválasztott genotípusok közül az 

Antonella fajtának volt a legnagyobb GPX aktivitás változása a PTT fertőzés 

hatására a H-774 izolátummal fertőzött fiatalkori kísérletekben esetében, ami 

alátámasztja Tayefi-Nasrabadi et al., (2011) megállapítását, hogy a stressz 

által kiváltott oxidatív károsodással szemben legalább részben védelmet 

nyújthat az emelkedett GPX aktivitás, Ezt a tényt nem tudtuk igazolni a H-

949 izolátum esetében az izolátum valószínűsíthetően alacsonyabb 

patogenitása okán. A különböző peroxidázok biotikus stressz hatására 

bekövetkező változásairól kevés publikáció áll rendelkezésre, az APX és a 

GPX szerepét főleg abiotikus stresszkutatások során vizsgálták. 

Eredményeink hozzájárulnak a patogénekkel szemben bekövetkező 

stresszválaszok mélyebb megértéséhez. Jelen kutatásunk eredményei alapján 

azonban nem minden esetben mutattunk egyértelmű kapcsolatot a 

genotípusok fiatalkori rezisztenciája és a GPX aktivitása közt. Ezt támasztja 

alá Moloi (2016) eredménye is, amely szerint a GPX szelektíven vesz részt a 

szárazságellenállásban szójában. Ezen felül megállapította, hogy a biotikus 

stressz hatása a GPX aktivitása összetett és függ az egyéb környezeti stressz 

tényezőktől, valamint a stresszelt növényi szövet típusától is. A metil-

jazmonát és a réz kezelés hatékonyan csökkentette a SOD, az APX és a GPX 

aktivitását a kukorica leveleiben rovartámadás, mint biotikus stresszor 

hatására, valamint fokozta az enzimaktivitást a gyökerekben (Hanaka et al., 

2018). 

 Az általunk vizsgált genotípusok közül az Antonella a legkisebb SOD 

aktivitást mutatta a kiválasztott genotípusok közül (Kunos et al., 2022). Az 

APX enzimaktivitása nem változott jelentősen a PTT fertőzés hatására, 

azonban a GPX aktivitásában 50% növekedés következett be a kezdeti (0. óra) 

időpontban mért értékhez képest. Így elmondható, hogy az Antonella nagyobb 

mértékű ellenállóképességet mutatott a PTT fertőzéssel szemben, amely 

részben köszönhető volt a kisebb mértékű SOD és GPX enzimaktivitással 

párosult. Ez az eredményünk ellentmondásban van Able (2003) korábbi 

kutatásával, amelyben megállapították, hogy az árpa hálózatos 

levélfoltossággal szembeni rezisztenciája korrelált a SOD aktivitásának 

növekedésével. Az Antonella megnövekedő GPX aktivitása igazolja részben 

azt a megállapítást is (Tayefi-Nasrabadi et al., 2011), hogy a stressz által 

kiváltott oxidatív károsodással szemben legalább részben védelmet nyújthat 

az emelkedett GPX aktivitás. 
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Az eredmények alapján megállapítható, hogy a felvételezések adataiból 

kalkulált R-AUDPS értékek is segíthetnek a betegségnek ellenálló fajták 

kiválasztásában. 

 

Az elvégzett kísérletek alapján elkészítettük a 206 árpa genotípus 

rangsorolását és a kórokozóval szemben tapasztalt fogékonyságuk alapján a 

különböző rezisztencia csoportokba sorolását. A rangsorolását a relatív R-

AUDPS értékek alapján végeztük, mivel ez a módszertan volt a 

legmegfelelőbb a különböző kísérletek közötti eredmények 

összehasonlítására. A rezisztencia csoportok kialakítását a klaszterelemzés 

eredményeinek felhasználásával végeztük el.  

Az összesített eredményeket tekintve az ellenállónak (R - resistant) bizonyult 

genotípusok a 3. klaszterbe kerültek (65 db), ami a fajtasor 31%-a. Az 

ellenállónak nevezhető árpafajták nagy valószínűséggel hordoznak olyan 

rezisztenciagént, amelyek mérséklik a PTT fertőzés és kialakult betegség 

tüneteinek megjelenésének mértékét. Így az ellenálló genotípusok 

köztermesztésben, illetve nemesítési programokban történő felhasználása 

ajánlott.  

A mérsékelten ellenálló fajták (MR – moderately resistant) az 1. klaszterben 

elhelyezkedő genotípusok, amelyek az általunk elemzett fajtagyűjtemény 

32%-át adják. A mérsékelten ellenálló fajták az ellenálló fajtákhoz hasonlóan 

értékes nemesítési alapanyagnak tekinthetők, azonban nem egyértelmű, hogy 

milyen egyéb faktorok (pl. szárazságstressz, csapadékstressz, kombinált 

stressz) játszanak szerepet a PTT fertőzéssel szembeni ellenállóságukban. Ez 

a tendencia bebizonyosodott jelen kutatásaink szabadföldi kísérleteiben is, 

ahol az évjárathatás nagyban befolyásolta a genotípusok fertőzöttségének 

mértékét. A mérsékelten fogékony (MS – moderately susceptible) fajták a 4. 

klaszterbe sorolhatóak, összességében 31 db genotípus. A mérsékelten 

fogékony fajták esetében elmondható, hogy a PTT fertőzéssel szembeni 

ellenállóságuk nem minden esetben és kísérletben érte el a kívánt mértéket. 

Így köztermesztésben nagyobb hangsúly jut a gombaölőszeres 

állománykezelésnek, továbbá nem feltétlen javasolhatók kombinációs 

partnerként a rezisztencianemesítési programok ellenállóságot növelő céljaira. 

Végül a PTT fertőzésre érzékeny vagy fogékony fajták (S – susceptible) a 2. 

klaszterbe tartoztak, összesen 21%-át teszik ki az általunk vizsgált 206 db 

árpafajtának. A fogékony genotípusok ellenállósága nem kielégítő, 

termesztésük során egy esetleges járványos évjáratban a stabil terméshozam 

és a megfelelő minőség nem biztosítható.  

A 25 db, hazai körülmények között legellenállóbb genotípus pedig 

leginkább az R és az MR rezisztencia csoportokba tartozik. Az első helyre a 

Kínából származó Chilga-Arpa került, amely bár egyes kísérletekben a 

mérsékelten rezisztens csoportba lett sorolva, az R-AUDPS értéke alapján 

átlagosan a legkisebb fertőzöttségi értéket mutatta a kísérleteink folyamán. 
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Fontos megemlíteni, hogy a korábban enzimaktivitás vizsgálatokra 

kiválasztott öt genotípus közül az Antonella a 3. helyen szerepel az összesített 

rangsorban, továbbá a 3. klaszterbe és az ellenálló (R) rezisztencia csoportba 

sorolható. Az átlagos R-AUDPS értéke 0,069 volt.  

Az első 25 helyre sorolt genotípusok közül megemlítendő a Canadian-

Lake-Shore árpafajta, amely genotípust több kutatás is ellenálló fajtának 

találta a PTT fertőzéssel szemben (Afanasenko et al., 2009; Dinglasan et al., 

2019). A korábbi tanulmányok eredményei és az általunk végzett kísérletek 

eredményei alapján is az ellenálló (R) csoportba sorolható. A Canela a 39. 

helyre került a rangsorban és az ellenálló (R) csoportba tartozott, míg a Manas 

a 76. helyen állt és a mérsékelten rezisztens (MR) csoport tagja lett. 

A 206 db genotípus rangsorolásának utolsó 25 elemét vizsgálva 

megállapítható, hogy a leginkább fogékony fajták átlagos R-AUDPS értékei 

0,204 és 0,251 között alakultak, valamint a 2. és a 4. klaszterbe kerültek. Ezek 

a genotípusok a fogékony (S) csoportba kerültek, kivéve két genotípust 

(UNIVERS és P3313), amelyek a mérsékelten fogékony (MS) csoportban 

kaptak helyet. A legutolsó helyre a rangsorban a PALINKA genotípus került.  

Fontos megjegyezni, hogy az általunk kiválasztott 5 genotípus közül 

kettő, az Mv Initium és a Harrington is a fogékony csoportba, valamint a 

legutolsó 25 fajta közé került. Az Mv Initium SOD enzimaktivitása a PTT 

fertőzést követően a többi fajtához képest csökkenő tendenciát mutatott, majd 

nagyobb ütemben növekedett (Kunos et al., 2022). Ezzel szemben a fertőzés 

nem volt jelentős hatással az APX enzimaktivitására, de a GPX aktivitása 

megközelítőleg 40%-kal növekedett a fertőzést követően.  

A Harrington genotípus közvetlenül az Mv Initium után következik a 

rangsorban átlagosan 0,216 AUDPS értékkel. A SOD enzimaktivitása 

jelentősen nőtt a PTT fertőzést követően, azonban APX és GPX aktivitása 

nagymértékben csökkent a fertőzés előrehaladtával 8% és 20%-kal. 

Eredményeink összefüggést mutatnak többek között korábbi kutatások 

eredményeivel is (Afanasenko et al., 2009; Dinglasan et al., 2019), ugyanis a 

tanulmányokban a Harringtont fogékony fajtaként jellemezték a Pyrenophora 

teres fertőzéssel szemben. Az általunk tapasztalt tendenciák azonban 

ellentétesek Jalli (2011) eredményeivel, aki tanulmányában a Harrington 

genotípust feltételezhetően rezisztens fajtának nevezte és Finnországban 

javasolta az árpanemesítésben történő alkalmazását.  

Eredményeinket összegezve elmondható, hogy az általunk vizsgált 

martonvásári árpa fajtagyűjtemény 206 genotípusának PTT-vel szembeni 

rezisztencia szerinti besorolása elősegítheti a jövőbeni nemesítési programok 

munkáját. Az ilyen jellegű kutatások fontosságára több tanulmány is felhívja 

a figyelmet, például Lammari és munkatársai  (2020) árpában végzett 

kísérletének eredményei alapján a gombabetegségekkel leginkább fertőzött 

területeken az integrált növényvédelem alkalmazása elengedhetetlen. 

Továbbá javasolja, hogy az árpanemesítési programok minden esetben 
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értékeljék a betegségekkel szembeni rezisztenciát az ellenálló (R) és a 

mérsékelten ellenálló (MR) típusok szelekciója érdekében. A hálózatos 

levélfoltosság jelentős terméscsökkenést okozott az árpatermesztő 

területeken, ahol a fertőzések akár 60%-os terméskiesést is eredményeztek, 

különösen a magas fertőzőképességű patotípusok esetében (Aliyi Mohammed 

et al., 2021). Ez rávilágít arra, hogy az ellenállóképesség növelése 

kulcsfontosságú az árpa fenntartható termesztésének megvalósításához. 

Volkova & Yakhnik (2022) felhívja a figyelmet, hogy a PTT-vel szemben 

rezisztens (R) és mérsékelten rezisztens (MR) árpafajták termesztése az 

erőteljesebb fertőzőképességű és változatosabb kórokozó-populációk 

kialakulását segítheti elő. Ez arra utal, hogy a betegségekkel szemben 

rezisztens árpafajták termesztése virulensebb és változatosabb kórokozó-

populációhoz vezet, ami megnehezíti a növényvédelmi és nemesítési 

erőfeszítéseket a mezőgazdaságban és folyamatos kihívást jelent a 

növénynemesítők számára. 
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4. Következtetések és a javaslatok 

Kísérleti munkánk során 206 árpafajtát vizsgáltunk összesen 11 különböző 

kísérletben, melyekben célunk a Pyrenophora teres f. teres Drechs. 

fertőzőképességének vizsgálata volt szabadföldi és üvegházi körülmények 

között. Annak érdekében, hogy átfogóbb képet kaphassunk az árpafajták 

rezisztenciájáról, illetve a PTT izolátumok virulenciájáról, a fajtasorból 

kiválasztott öt genotípusban megvizsgáltuk a növény antioxidáns rendszere 

három fontos enzimjének aktivitását (SOD, APX, GPX). A különböző 

szabadföldi és üvegházi kísérletekben a PTT fertőzést Saari-Prescott és 

Tekauz-skálákon értékeltük, amely bonitálási eredményekből R-AUDPS 

értékeket kalkuláltunk. A módszer alkalmazása optimálisabb olyan esetekben, 

ahol a betegség értékelése külön időpontokban történik, továbbá 

hangsúlyosabban veszi figyelembe az első és az utolsó értékelést, ezáltal 

javítja a betegség előrehaladásának becslését. Annak érdekében, hogy a 

genotípusokat csoportosítani tudjuk, az R-AUDPS értékek alapján 

hierarchikus klaszterelemzést végeztünk, amely eredményeképp 

kísérletenként 4-4 klaszterbe soroltuk az árpafajtákat.  

A klaszteranalízis eredményeképp megállapítható, hogy a klaszterek 

között is szignifikáns különbséget tapasztaltunk, továbbá az összesített, 

átlagos R-AUDPS érték 0,239±0,69, a minimum érték 0,104 és a maximum 

érték pedig 0,424 között alakult. A 11 különböző kísérletet szintén négy 

különböző klaszterbe (A, B, C, D) soroltuk, amelyből a két üvegházi fiatalkori 

fertőzés (FUHS-H774 és FUHS-H618) teljesen elkülönül, önmagukban 

alkotják az „A”, illetve a „C” klasztert. Ennek valószínűsíthető oka az, hogy 

szabályozott körülmények között tudtuk a kísérletet beállítani, így a zavaró 

tényezők kizárásával a kiválasztott izolátumok erősebb reakciót tudtak 

kiváltani. Az is megállapítható volt, hogy a FUHS-H618 kísérletben használt 

PTT izolátum fertőzőképessége volt a legnagyobb. A „D” klaszterbe kerültek 

javarészt a szabadföldi kísérletek (FSZF-2017, FSZF-2018, FSZF-2019). Az 

árpafajták rezisztenciája a szabadföldi kísérletek során a természetben 

előforduló egyéb tényezők negatív vagy pozitív kölcsönhatásai ellenére nem 

függött az évjárattól. Ez azt jelenti, hogy a genotípusok PTT-vel szembeni 

ellenállósága biztosan becsülhető szántóföldi körülmények között. A „B” 

klaszterbe vegyesen kerültek szántóföldi (FSZF-2020, FSZF-2021), fiatalkori 

üvegházi (FUHS-H502, FUHS-H949) és felnőttkori üvegházi (FUHA-H774, 

FUHA-H949) kísérletek. Az ide sorolt szabadföldi kísérletek azért különülnek 

el valószínűsíthetőleg a „D” klaszterbe sorolt többi szántóföldi kísérlettől, 

mert az évjárathatás ezekben az években jobban érvényesült. Megemlítendő, 

hogy 2019 tavasza csapadékosabb volt a sokévi átlagnál, 2020 tavaszán pedig 

szárazabb időjárás volt megfigyelhető. Mindkét évben a sokévi átlagnál 

hűvösebb volt a tavasz, megközelítőleg -0,5-1 °C-al, így a tavaszi hőmérséklet 

és az extrém alacsony vagy nagy mennyiségű csapadék befolyásolhatta a 
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kísérletek eredményeit. Az eltérő időjárási viszonyok ellenére az AMMI 

modell vizsgálata szoros korrelációt mutatott ki valamennyi évjáratban a 

fajták fertőzöttsége között. A vizsgált genotípusok nagyobb ellenállóságot 

mutattak a FUHA-H949 kísérletben, aminek oka lehetett a felnőttkori (Z41 

fejlettségi stádium) fertőzés ténye, illetve az izolátum kisebb mértékű 

fertőzőképessége egyaránt. A „B” klaszterbe a leginkább varianciát okozó 

FUHA-H774 és az FSZF-2019 kísérletek kerültek.  

Az AMMI modell eredményei alapján megállapítottuk, hogy a környezeti 

tényezők varianciája (ENV) járult hozzá a legnagyobb mértékben az adatok 

eltéréséhez, amely a teljes variabilitás 62,7%-át magyarázza. Ez elsősorban az 

üvegházi monospórás izolátumokkal fertőzött kísérletek varianciájából ered. 

A környezeti ismétlések (REP(ENV)) faktor a teljes adatvariabilitásnak 

mindössze 0,8%-át tette ki. A genetikai faktor (GEN) a teljes variancia 23,1%-

át, míg a környezeti és genetikai tényezők közötti kölcsönhatás (ENV x GEN) 

a teljes variancia 13,4%-át tette ki. Ezek alapján elmondható, hogy a 

kontúrvonalak által létrehozott négy zóna a biploton csoportosítja a PTT 

fertőzésre fogékony, illetve annak ellenálló fajtákat. A negyedik, PTT 

fertőzésre legérzékenyebbként azonosított csoportba került a korábban 

antioxidáns vizsgálatkora is kiválasztott Harrington fajta is, amit a genotípus 

átlagos AUDPS értéke (0,22±0,14) is igazolt a kísérletek során. Eredményeink 

alapján az AMMI modell alkalmazható a különböző genotípusok 

ellenállóképességének meghatározására. 

Vizsgálataink során kiválasztottunk öt genotípust (Manas, Harrington, 

Canela, Mv Initium, Antonella), hogy megvizsgálhassuk a PTT-fertőzések 

hatását az árpa SOD, APX és GPX aktivitására. Megállapítottuk, hogy a 

fertőzés jelentős változásokhoz vezet a SOD aktivitásában az árpa 

genotípusok esetében, bár ezek mértéke az adott genotípustól és izolátumtól 

függött. A PTT fertőzést követően megfigyelt SOD aktivitás növekedés 

alátámasztja a szakirodalmi adatokat is, miszerint a reaktív oxigénfajták 

jelenléte a növény védekező mechanizmusára utal. Azonban, annak ellenére, 

hogy korábbi kutatások szerint a nagyobb SOD aktivitás korrelál a PTT-

fertőzéssel szembeni rezisztenciával, eredményeink nem minden kiválasztott 

genotípus esetében tudták ezt igazolni. Az általunk végzett kísérletekben 

ugyanis azt találtuk, hogy az alapvetően fogékony fajták nagyobb mértékben 

mutatnak megnövekedett SOD aktivitást. Eredményeink rávilágítanak annak 

fontosságára, hogy több tényezőt is figyelembe kell venni a SOD aktivitás és 

a növényi védekezőmechanizmusok közötti kapcsolat elemzése során. Az 

árpafajták rezisztenciája nem becsülhető meg mindössze a SOD aktivitásuk 

alapján, mivel más antioxidáns enzimek is hozzájárulnak a növények 

védekező válaszának finomhangolásához.  

Az APX aktivitásának vizsgálata nem tudott egyértelmű összefüggéssel 

szolgálni a PTT fertőzés és az enzimaktivitás változása között, mivel nagy 

varianciát mutattak az adatok a vizsgált genotípusok között. Ebből arra 
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következtethetünk, hogy az APX aktivitást jelentősen befolyásolják a 

környezeti hatótényezők és az árpafajták természetes PTT ellenállósága. 

A GPX aktivitás tekintetében azonban már egyértelműbb eredményeink 

születtek. Ezek alapján látható volt, hogy a GPX aktivitás jelentős növekedést 

mutat a PTT fertőzés esetén. Ezen felül a SOD és a GPX eredmények pozitív, 

habár csak közepes mértékű korrelációt mutattak egymással. Ezzel szemben 

az APX esetében egy negatív korrelációs trend volt megfigyelhető, habár az 

eredmény nem volt szignifikáns. 

Az árpa genotípusok rangsorolását és rezisztencia csoportokba sorolását 

is elvégeztük mind a 206 árpa genotípus esetében, amely rangsorolás a relatív 

AUDPS értékek alapján történt. Az ellenálló (R) genotípusok 31%-a 3. 

klaszterben található, a mérsékelten ellenálló (MR) fajták pedig az 1. 

klaszterben képviselik a vizsgált állomány 32%-át. A mérsékelten fogékony 

fajták a 4. klaszterben vannak, a PTT fertőzésre leginkább fogékony fajták 

pedig a 2. klaszterben kaptak helyet. A genotípusok rangsorolása alapján az 

első 25 legellenállóbb árpafajta között található a Chilga-Arpa, amely a 

legkisebb fertőzöttségi értéket mutatta, és az antioxidáns vizsgálatokra is 

kiválasztott Antonella, amely a 3. helyet foglalta el a rangsorban. Az 

Antonella nagy SOD és GPX enzimaktivitásának köszönhetően nagymértékű 

ellenállóságot mutatott a PTT fertőzéssel szemben. A kiválasztott árpafajták 

közül a Canela a 39. helyre került a rangsorban és az ellenálló (R) csoportba 

lett besorolva, míg a Manas a 76. helyen szerepelt és a mérsékelten rezisztens 

(MR) csoport tagja lett. Az utolsó 25 genotípus között átlagos relatív AUDPS 

értékek 0,204 és 0,251 között alakultak, és többségük a fogékony (S) 

csoportba tartozik. A legutolsó helyen a Palinka genotípus áll. Az Mv Initium 

és Harrington genotípusok a fogékony (S) csoportba kerültek, és a Harrington 

genotípust korábbi kutatások is érzékeny fajtaként jellemezték a PTT 

fertőzéssel szemben. Ide sorolódott a Harrington fajta szülővonalai közé 

tartozó Klages fajta is, így a hálózatos levélfoltosság elleni fogékonyságát 

vélhetőleg e genotípustól is örökölhette. 

Az eredményeink és a szakirodalmi adatok alapján elmondható, hogy az 

ellenálló és mérsékelten ellenálló árpafajták ajánlottak nemesítési 

programokhoz és gazdaságos termeszthetőségük (kevesebb gombaölőszer 

alkalmazása) okán köztermesztésre egyaránt, míg a mérsékelten fogékony és 

fogékony fajták esetében nagyobb figyelmet kell fordítani a 

növényvédelemre. Az érzékenyként azonosított genotípusok nem 

javasolhatóak a PTT elleni rezisztenciát célzó nemesítési programokban 

történő alkalmazásra. 

A jövőbeli kutatómunkák célkitűzésében más antioxidáns enzimek 

vizsgálatának is nagyobb szerep juthat, hogy jobban megérthessük szerepüket 

a biotikus stressz, például a kórokozók fertőzése során. A fertőzést követő 

SOD enzimaktivitás növekedése a növényi védekezés fontos aspektusának 

tűnik, de kapcsolata a rezisztenciával egyelőre még nem egyértelmű. Az 
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antioxidáns enzimek és a védekezési mechanizmusok közötti kölcsönhatás 

megértése kulcsfontosságú folyamat az árpafajták és más haszonnövények 

különböző kórokozókkal szembeni rezisztenciáját javító stratégiák 

kidolgozásában. Ezenkívül az antioxidáns enzimekkel kapcsolatos 

vizsgálatok további genotípusokra és izolátumokra való kiterjesztése mélyebb 

betekintést nyújthat a reaktív oxigénformák felhalmozódása és a korai 

patogénfertőzés közötti összefüggésekbe.  
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5. Új tudományos eredmények 

1. Árpa genotípusok hálózatos levélfoltossággal (Pyrenophora teres f. 

teres Drechs., PTT) szembeni ellenállóképességének megállapítására 

először alkalmaztuk a korábban használt AUDPC (Area Under the 

Disease Curve) helyett a 2012-ben publikált AUDPS (Area Under 

Disease Stairs) módszert. Az AUDPS a kapott eredményeink alapján 

is bizonyíthatóan alkalmas a fertőzöttség mértékének értékelésére, 

különösen abban az esetben, amikor fontos figyelembe venni a kezdeti 

és az utolsó felvételezési időpontok közötti különbséget, mivel a 

betegség által okozott tünetek értékelésére alkalmazott Tekauz-skála 

és Saari-Prescott-skála értékei erős, pozitív korrelációt mutattak az 

AUDPS-értékekkel. 

2. Öt egymást követő szabadföld idény vizsgálatai alapján, 206 

genotípust felhasználva megállapítottuk, hogy az árpa a P. teres-szel 

szembeni ellenállósága az általunk alkalmazott bonitálási 

módszereken alapuló R-AUDPS érték alapján egyértelműen 

meghatározható. 

3. Négy monospórás PTT izolátum fertőzőképességét vizsgáltuk 

üvegházi körülmények között 206 árpafajtán, két fejlettségi 

stádiumban (Z12, Z41), amelyek között szignifikáns, közepes erősségi 

korrelációt mutattunk ki (R2=0,349 p<0,001), valamint 

megállapítottuk, hogy a különböző izolátumok nem azonos mértékben 

voltak fertőzőképesek a vizsgált fajtákra. A betegség kialakulásának 

súlyossága nagyban függött a kórokozó izolátumától. 
4. Az árpa genotípusokat különböző kísérletben vizsgált átlagos 

fertőzöttségi értékeik alapján négy ellenállósági kategóriába soroltuk 

be. Elvégeztük az általunk hazai körülmények között tanulmányozott 

fajták rangsorolását a hálózatos levélfoltossággal szemben mutatott 

fogékonyságuk alapján, amely eredmények hozzájárulhatnak 

kórokozóval szembeni rezisztenciaforrások azonosításához is. 
5. Igazoltuk öt árpafajta enzimaktivitás-változását vizsgálva, hogy P. 

teres fertőzés hatására a szuperoxid-dizmutáz (SOD) enzimaktivitása 

növekvő tendenciát mutat a fogékony fajtáknál. 

6. Az aszkorbát-peroxidáz (APX) enzimaktivitásának vizsgálata során 

megállapítottuk, hogy a P. teres által indukált enzimaktivitás-változás 

jelentős mértékben függött a genotípusok fertőzéssel szemben 

mutatott fogékonyságától és az izolátum fertőzőképességétől. 

7. Igazoltuk a guaiakol-peroxidáz (GPX) enzimaktivitásának 

növekedését a PTT fertőzés során, azonban az APX és a GPX 

aktivitásának változása a fertőzést követően csökkenő trendet 

mutattak, amit befolyásolt a fertőzésre használt izolátum patogenitása 

egyaránt. 
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