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Fuzarioza ktosow pszenicy: aktualny stan wiedzy
| najnowsze odkrycia
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Limity zawartosci deoksyniwalenolu, toksyn T-2/HT-2 i zearalenonu w ziarnie i produktach zbozowych wg najnowszych Rozporzadzen Komisji UE

Produkt

Maksymalna
zawartos¢

(ng/kg)

Produkt

Maksymalna
zawartos¢

(ng/kg)

Produkt

Maksymalna
zawartos¢

(ng/kg)

Nieprzetworzone zboza inne niz
pszenica durum, owies i kukurydza

1000

Nieprzetworzone ziarna zbo6z

50

Nieprzetworzone zboza inne niz kukurydza

100

Pszenica durum i kukurydza,
nieprzetworzone

1500

Nieprzetworzone ziarna zb6z
jeczmienia browarnego

Nieprzetworzona kukurydza

350

Nieprzetworzona ziarna owsa

1750

Zboza przeznaczone do
bezposredniego spozycia przez ludzi,
maka zbozowa, otreby oraz zarodki
jako produkt koncowy wprowadzany
na rynek do bezposredniego spozycia

750

Nieprzetworzone ziarna zb6z
jeczmienia

Nieprzetworzone ziarna kukurydzy i
nieprzetworzone ziarna pszenicy
durum

Zboza przeznaczone do bezposredniego
spozycia przez ludzi, mgka zbozowa, otreby
oraz zarodki jako produkt koncowy
wprowadzany na rynek do bezposredniego
spozycia

75

Chleb (w tym mate produkty
piekarnicze), ciasta, herbatniki,
przekaski zbozowe i ptatki Sniadaniowe

Nieprzetworzone ziarna owsa z
niejadalng tuska

Chleb (w tym mate produkty piekarnicze),
ciasta, herbatniki, przekaski zbozowe
i ptatki $niadaniowe

Makaron (suchy)

Zboza przeznaczone do
bezposredniego spozycia przez ludzi

Olej kukurydziany rafinowany

Przetworzona zywnos¢ na bazie zb6z
oraz zywnos¢ dla niemowlat i matych
dzieci

Rozporzadzenie Komisji UE 2024/1022 z dnia 8 kwietnia
2024 r. zmieniajgce rozporzgdzenie (UE) 2023/915 w
odniesieniu do najwyzszych dopuszczalnych poziomow
deoksyniwalenolu w zywnosci. 2024. Dziennik Urzedowy L
1022. http://data.europa.eu/eli/reg/2024/1022/0j

Owies przeznaczony do
bezposredniego spozycia przez ludzi

Jeczmien, kukurydza i pszenica durum
przeznaczone do bezposredniego
spozycia przez ludzi

Rozporzadzenie Komisji (UE) 2024/1038 z dnia 9kwietnia
2024r. zmieniajgce rozporzadzenie (UE) 2023/915 w
odniesieniu do najwyzszych dopuszczalnych poziomow
toksyn T-2 i HT-2 w zywnosci. 2024. Dziennik Urzedowy
L 1038. http://data.europa.eu/eli/reg/2024/1038/0

Chleb (w tym mate produkty piekarnicze),
ciasta, herbatniki, przekaski zbozowe i ptatki
Sniadaniowe, z wyjatkiem przekasek
kukurydzianych i ptatkéow $sniadaniowych na
bazie kukurydzy

Kukurydza przeznaczona do bezposredniego
spozycia przez ludzi, przekaski kukurydziane
i platki Sniadaniowe na bazie kukurydzy

Przetworzona zywnos$¢ na bazie zb6z oraz
zywnos¢ dla niemowlat i matych dzieci

Rozporzadzenie Komisji (WE) NR 1126/2007 z dnia 28 wrzesnia 2007 r.
zmieniajgce rozporzadzenie (WE) nr 1881/2006 ustalajgce najwyzsze
dopuszczalne poziomy niektérych zanieczyszczen w srodkach spozywczych w
odniesieniu do toksyn Fusarium w kukurydzy i produktach z kukurydzy
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Fuzarioza klosow pszenicy powodowana jest przez nastepujace gatunki grzyboéw rodzaju
Fusarium:

« Fusarium culmorum (FSAMSC?, klad Graminearum)

« Fusarium avenaceum (FTSC?)

« Fusarium graminearum s.s. (FGSC?3 -> FSAMSC, klad
Graminearum)

Inne wazne gatunki:

» F. poae (FSAMSC, klad Sambucinum)

» F. sporotrichioides (FSAMSC, klad Sporotrichioides),
» F. langsethiae (FSAMSC, klad Sporoftrichioides

1 Fusarium sambucinum species complex
2 Fusarium tricinctum species complex
3 Fusarium graminearum species complex — kompleks 16 gatunkdéw



Filogram rodzaju Fusarium, oparty na petnowymiarowych sekwencjach
nukleotydowych 19 gendéw kodujgcych biatka

Fusarium
Phylogeny

19 genes
55,140 nt
23,668 PIC

TC =48.41
relative TC = 0.563
best ML tree:
-927514.615

25539
F. boommwmo 25174

66241
5184
134936

F. nisks 25"9
nls dol
96100 commone 28387

heg,
F. torreyae 54149
-"-Er.emﬁmmmu
F. stilboides 20429

Clace
F. virgufiforme 31041 Cl.me 2
F mocosmsponmmu!ss
F. ambrosium

Fusmm-» 62590 AF$ |Clade 3
uun

Species Complex

chlamydosporum
incarnatum-equiseti
heterosporum
tricinctum

concolor

babinda

burgessil

redolens

newnesense

oxysporum

nisikadoi

lateritium

buharicum
buxicola

staphyleae
decemcellulare

outgroups

Gieser et al. Phytopathology® (2021) 111:1064-1079.
https://doi.org/10.1094/PHYTO-08-20-0330-LE

Pokrewienstwo filogenetyczne kluczowych gatunkéw Fusarium

FUSARIUM

Species Complex: Key Species:

‘FGSC

F. sambucinum, F. poae, F. tum,
" F. sporotrichioides, F. culmorum, F. cerealis,
sambucinum F. pseudograminaanim
FEGSC: F. graminearum, F. asiaticum

chlamydosporum

incarnatum-equiseti—F equiseti

tricinctum F. trici

heterosporum

As As: F. fujikuroi, F. proliferatum, F. sacchari,
At |fujikuroi At £ vertclioides, . thapsinum
Am Am: F subglutinans, F. circinatum
nisikadoi

oXySsporum——————F oxysporum

redolens ———————————F redolens

babinda

concolor

lateritium

buharicum

buxicola Clade 3: ‘F. solani’, F. ambrosium,

staphyleae E. neocosmosporiellum

_____——— Clade 2: SDS and bean root rot pathogens:
2‘ solani e.g.: F. virguliforme, F. phaseoli

F. decemcellulare

decemcellulare
albidum
dimerum

ventricosum

Cylindrocarpon
(outgroup)

Aoki et al. ] Gen Plant Pathol (2014) 80:189-201

DOI 10.1007/s10327-014-0509-3
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"rPBE1 s+ APBZ Species complex

3383 bp
1629 PIC

T - 3299 F. sporotrichioides
54940 F langsethiae I A
6227 F. armeniacum

! of (R — | | "
_ o AB
Putatve ancesiral 13714 F poae

Tenkige i Fus it w| k= 12829 F. ef. compactum
31008 F. sp.

13368 F longipes-1
13374 F longlpas-2
20723 F. longipes-3
77 13444 F sp, (FCSC 2-a)

B
28578 F. sp. (FOSC 1-a)
13338 F. nelsonii (FCSC 4-a) (?) | ehlamydosporum

sy 13402 ! scirpl t_IESC 9-h)

LA 20423 F. lacertarum (FIESC 4-a)
L. 5 20697 F. equiseti (FIESC 14-b) B | incarnatum-equiseti
T 26417 F. sp. (FIESC 26-a)
32175 F. sp. (FIESC 15-a)

i sEap1 £ iricinet tricinctum

heterosporum

sapy 13566 F fujikurol
22844 F proliferatum
26226 F mangifera ’ Eusarium sections

13929 F sacchari
20856 F. verticiiioidas d
22045 F, thapsinum Af | fufikuroil

w 22016 F subglutinans
B _— L= 25331 F circinatum I A

5 istkadol
e . i
[ F. gaditjirmi nisikadoi
54252 F. lyarmte
28387 F commune

25387 ! CXYSPORLT 1,-27} OXYSPOrUm

34936 F oxysporum e (ST-63)
H 38302 F foetens
Lanan~ 28184 F. sp.
/- 22901 F. redolens
29880 F hostas | redolens
25174 F beomiforme

1001 25533 F. sp. .
L2509 £ babinda | babinde
—— 13459 F concolor .
25385 F :| concolor

22566 F verrucosum
54149 F, torreyae

A

Filogram rodzaju Fusarium, oparty na sekwencjach nukleotydowych genéw
kodujacych dwie podjednostki biatka polimerazy RNA Il

O’Donnell et al. 2013. Fungal Genetics and Biology 52: 20—31

Kolorami zaznaczono wczesniej obowigzujgcy podziat rodzaju Fusarium na

sekcje na podstawie cech morfologicznych.

T — obecnosc klastra gendw szlaku produkcji trichotecenow
F — obecnos¢ klastra genow szlaku produkcji fumonizyn
G — obecnosc klastra gendw szlaku produkcji giberelin

Produkcja trichotecenow:
A —trichoteceny typu A
B — trichoteceny typu B

Klady w F. fujikuroi species
complex:

As — azjatycki

Af — afrykanski

Am — amerykanski

Crous et al. 2021. Studies in Mycology. 98: 100116
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Gatunki w ramach Fusarium graminearum species complex identyfikowane wczesniej na podstawie cech morfologicznych jako
Fusarium graminearum

11 Combined genes
13,638 bp
1 of 2 MP trees

2044 steps ~NRRL 13818 F. asaticum
g: : g;gl | : . MBY- NRRL 26755 F. acacioe-meamnsii
03l NRRL 37605 F. vorosii

F NRRL 45681 F. ussurianum

O NRRL 34461 F 5p. nov-5

NRRL 46726 F asthiopicum

— NRRL 54222 F. nepalense
NRRL 26816 F boothn
homothallic 0 vanok NRRL 28436 F. mendionale
heterothallic or 1 0.9387 )

utatively asexual S ? asmog

p -
= equivocal

- NRRL 28585 F. sustroamericanium

_ - NRRL 28297 F. contaderiae
Central .
Arierican NRRL 31238 F brasiicum Graminearum

- NRRL 36905 F. gerlachii

- NRRL 31084 F gramineararn

.| [FNRRLE4197 £ louisisnense
NRRL 25797 F. mescamencaniim
NRRL 25475 £. cutmorum

NRRL 13721 F corsalis
:,“.‘{ahmnuamﬁ.mmm

o South
American

&

NRRL 20380 £. dactylidis
13393 F. lunulosporum 41160 NRRL 39664 F. praegrammeaanim

25491 _E
‘m 25805 | F. cerealis NRRL 66764 F. sublropicale
1:: 13721 - NRRL 28066 F. sp nov6
‘:: e o » " - NRRL 54640 F sp nov.6
25475 11100  nov,
11100

NRRL 54883 . ¢p. now.6
' cf NRRL 46743 F. 5. w7
NRRL 88736 F 8. now.7

148
(outgroup) 29380 Fusarium sp.

9 gatunkdw w FGSC — O’Donnell et al. 2004 Laraba et al. 2021 — 16 gatunkéw w FGSC
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Chemotypy TRI (3-ADON,
15-ADON, NIV) gatunkéw
w kompleksie FGSC,
gtowne regiony ich
wystepowania oraz cechy
morfologiczne
makrokonidiow w
porownaniu z pokrewnymi
gatunkami Fusarium z
kompleksu FSAMSC

Aoki, T., Ward, T.J., Kistler, H.C., O’donnell, K. 2012. Systematics, Phylogeny and
Trichothecene Mycotoxin Potential of Fusarium Head Blight Cereal Pathogens.
Mycotoxins. 62 (2): 91-102
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Wystepowanie gatunkéw z kompleksu FGSC oraz chemotypdéw TRI w tym kompleksie (Del Ponte i in. 2022)
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Najwazniejsze mikotoksyny wytwarzane przez gatunki rodzaju
Fusarium porazajgce zboza:

— F. culmorum, FGSC
— FGSC, F. culmorum, F. poae
e zearalenon — FGSC, F. culmorum
- T-2 toksyna, HT-2 toksyna — F. sporotrichioides, F. langsethiae

Trichoteceny z grupy A

Type A: T-2 toxins Type A: HT-2 toxin

zearalenon
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Inne mikotoksyny wytwarzane przez gatunki rodzaju Fusarium porazajqgce
zboza, ktore w ostatnich latach staty sie obiektem badan (emerging toxins):

Enniatyny (EN A, Al, B, B1) — F. avenaceum, F. poae, F. tricinctum, F.
sporotrichioides, F. langsethiae, F. culmorum

Beauwerycyna (BEA) — F. avenaceum, F. poae, F. tricinctum, F.
sporotrichioides, F. langsethiae,

Moniliformina — F. avenaceum, F. tricinctum

NX-2, NX-3 — F. graminearum s.s.

Moniliformina

Enniatyna A Beauwerycyna
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Gatunki grzybow Fusarium i tworzone przez nie mikotoksyny w kulturach laboratoryjnych.

Gatunek Fusarium Metabolity tworzone na podtozach
statych

F. graminearum (chemotypy: DON, 3AcDON, 15AcDON, NIV, : | _
3ACDON, 15AcDON, NIV 4.7DeDON, ZON, ZON-siarczan, Skroty nazw mikotoksyn:

F culmorum (chem. DON, NIV) | DON, 3AcDON, NIV, ZON DON — deoksyniwalenol i jego

- MON, enniatyny A, A1, B, B1, antybiotyk pochodne 3AcDON, 15AcDON
. avenaceum Y NIV — niwalenol

F. cerealis (F. crookwellense NIV, FUS, ZON FUS — fuzarenon

NIV, FUS, DAS, MAS, BEA, enniatyny A, ZON — zearalenon

B, B1 MON — moniliformina

T-2, HT-2, NEO, DAS, SCIOL, Ac T-2, FU-C — fuzaryna C

F. sporotrichioides 8Ac T-2, 3-hydroxy T-2, T-2 triol, 4Ac FB1 — fumonizyna B1 i jej pochodne
tetraol, 15Ac tetraol FB2 i FB3

F. langsethiae T-2, HT-2 BEA — bowerycyna
Bkl .. [ AL,
F. chlamydosporum

F. poae

antybiotycznych

£ o FUS, SCIOL, Fuzarochromanon, ZON, T=2 =toksyna T=2, jej pochodne: PSS
equiseti DAS NIV, T-2 4-OL toksyna, NEO — neosolaniol

DAS — diacetoksyscispenol

MAS — monoacetoksyscirpenol

SCIOL - scirpentriol

T-2 4-OL - T-2 tetraol

Eooaey T Popreedno
. nieznane
F. nivale




TRI3  TRIMO1  TRI5 Szlaki biosyntezy rozpoczynajgce sie od

o TRI11 TRI4 kalonektryny (CAL), prowadzgce do powstania
)\ TR (NX) roznych trichotecenéw wytwarzanych przez F.
3 15ADON . PHGAORICAL o graminearum: 7,8-dihydroksykalonektryna (7,8-
PN - Y— hydroxyCAL); 7-hydroksykalonektryna (7-
S NS hydroxyCAL); 3,15-diacetyldeoksyniwalenol (3,15-
; ADON); 15-acetyldeoksyniwalenol (15ADON); 3-
RI8 (15ADON) )\ acetyldeoksyniwalenol (3ADON); deoksyniwalenol
(DON); 3ANX (toksyna NX-2); NX (toksyna NX-3).

TRI — geny szlaku biosyntezy trichotecendéw

Crippin, T., Renaud, J.B., Sumarah, M.W., David Miller, J.
2019. Comparing genotype and chemotype of Fusarium
graminearum from cereals in Ontario, Canada. PLoS ONE.

15ADON 14 (5): 1-18
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Wystepowanie chemotypdéw F. graminearum
(FGSC) na swiecie

Global Chemotype Distribution

North America

W Europe
zﬁ:fqggﬁaib N=247 ~
X Asia

, N=1854 _
>, Afric:‘—i\ N=405
Y New " 7
Caledonia
N=102 W 37 B 15ADON

$
N=21 ADON
15ADON South Australia Y

America

3ADON Wystepowanie chemotypdéw F. graminearum (FGSC) w réznych
NIV New Zealand regionach Kanady

Ward T.J. et al. 2008. Fungal Genet Biol. 45(4):473-84.
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Wystepowanie chemotypow F.
asiaticum i F. graminearum
nalezgcych do
FGSC w Chinach

Potudniowe Chiny
F. asiaticum — 3ACDON lub NIV

Potnocne Chiny
F. graminearum — 15ACDON

Shen, C.-M., Hu, Y.-C., Sun, H.-Y,, Li, W., Guo, J.-H., and
Chen, H.-G. 2012. Geographic distribution of
trichothecene chemoTyps of the Fusarium graminearum
species complex in major winter wheat production
areas of China. Plant Dis. 96:1172-1178.

[7] 3-AcDON

B 15-AcDON

CINIV

C Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy (IHAR-PIB)

Hebei province
Shandong province

Henan province

Jiangsu province

% F'g" N\

Anhui province

"

Hubei province
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H
o
/KD
Fig. 1. Structures of (A) deoxynivalenol, (B) 3-acetyl-

deoxynivalenol, (C) 15-acetyl-deoxynivalenol as well as of the novel
metabolites (D) NX-3, (E) NX-2 and (F) NX-4.

Vargaiin. 2015

Toksyny NX z grupy trichotecenow typu A
wytwarzane przez F. graminearum s.s.

3-acetyl deoxynivalenol
(3ADON)

Toksycznosc toksyny NX-2 w kulturach tkankowych w

porownaniu z DON

A\'P’VO

r\g‘ = i o‘tolﬂud%

ai il i

"o 3ANX ‘\; ‘
( (

=--)

ﬂ— Caco2 cell model

+
Intestinal toxicity —m NX =2 DON >> 3ANX
+

unknown?
Intestinal explant @M"% 6‘“’” wm%

P 0 o od ’
on DON mode

é""\o,, Intestinal toxicity well known

Pierroniin. 2022
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Wystepowanie chemotypu NX-2 w populacji
F. graminearum s.s.

Central Europe X
Hungary:N=5 Norwa
Germany:N=74 N-63y

Italy: N=21 2

Denmark N=5
Netherlands: N=77

SouthAfrica
N=127

Fig. 2. Geographic sampling of 2515 F. graminearum isolates included in the PCR-RFLP survey of the NX-2 TRI1 allele. N indicates the number of isolates screened from each
sampled country (shaded grey). Delineated range in Canada and the U.S. is based on the locations of isolates that were identified as NX-2 based on PCR-RFLP and TRIT gene
sequences.

Fungal Genetics and Biology 95 (2016) 39-48

Contents lists available at ScienceDirect
Fungal Genetics and Biology

journal homepage: www.elsevier.com/locate/yfgbi

Regular Articles

The geographic distribution and complex evolutionary history of the
NX-2 trichothecene chemotype from Fusarium graminearum
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F. graminearum 28160
F inearyim 34097
F. graminearum 40567
F. graminearum 45380
F. graminearurm §6037 NX-2
F graminearum S804T =
F. gramineamm 43167
F. graminearim 6503,
F. graminearum I8063
F. gramimearum 37084
F. gramimearurn 3837 1
F. graninearem 29149

Fusarium sambucinum
species complex lineage 1 (FSAMSC-1)

. graminearum J8383
B F. gramimaarum
F. geriachii 18405
F. gerlachil I6908
F. geriachii 38380
100 F. lowisianense 54196
F louislamense 54107
L1\ F ussurianum 4665
it} M- F. ussurianum 45651

F. usgurianum 45833
5 F. asiaticum 13878
—'LELE F asiaticun 28720
F. astaticum 101
F. nepalense 54213
F. nepalense 542210
F nepalense 54227

F. acaciae-mearnsii 26755
A0 I.E.I IE acaciss-mearnsii 34207
i 34T9T

F acachi

F. vorosil 38208

—m—[r F. vorasil 37605
F. vovosli 38207

F. sp. 3481
F. aethiopicum 46738
F. boothii 269718
F. boothii 29020
—F fcanum 25757
— F mesoamaricanem 29148
F. austroamericanum 26718
F. austrosmencanim 2803
F. austroamericanum 28585
F brasilicam 37238
F. brasilicem 31281
F. meridionale 28436

0.004 —

F. cortaderiae 31205
F. corfaderize 31185
100 F. covtaderiae 20297
F. cortaderiae 31171
F 25805
E | Il 12193

F. culmorum 5475
I F. psevdograminearum 28062
L F. dactylidis 25298

Fig. 3. Maximum likelihood phylogeny based on concatenated DNA alignment of six genes previously used to infer phylogenetic relationships in FSAMSC-1: f-tubulin (TUB2),
translation elengation factor 1o [TEFT), trichothecene-3-0-acetyliransferase [TRI10T), phosphate permease (PHOS), histene H3 (HIS3) and reductase [RED), The tree was
inferred using the Tamura 3-parameter mode] of nucleotide substitution (Tamura, 1992 ) with a Gamma parameter to aocount for rate heterogeneity., Bootstrap values (%,
based on 1000 replications) = 70 are shown on branches. The tree was rooted at midpoint and drawn to scale, with branch lengths measured in the number of substitutions

per sire,

| Fusarium graminearum
species complex (FGSC)

Bliskie pokrewienstwo izolatéw F. graminearum nalezacych do

chemotypu NX-2 w ramach FGSC
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MPMI Vol. 36, No. 5, 2023, pp. 294-304, https://doi.org/10.1094/MPMI-08-22-0164-R
toxins ﬁﬁ;\py
e NX Trichothecenes Are Required

The Emerging Fusarium graminearum NA3 Population Produces for Fusarium graminearum Infection of Wheat
High Levels of Mycotoxins in Wheat and Barley

Nicholas A. Rhoades '2{7, Susan P. McCormick ', Martha M. Vaughan ! and Guixia Hao '*
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PH-1 —izolat wytwarzajgcy 15-AcDON, 46422 —izolat wytwarzajgcy 3-AcDON,
44211 - izolat wytwarzajgcy NX-2 oraz odpowiadajgce im mutanty z wytgczonym
genem tri5 (Atri5-)

NA1 — chemotyp 15ADON, NA2 — 3ADON, NA3 — NX-2
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Fusarium culmorum Produces NX-2 Toxin Simultaneously with Table 1. Accumulation of trichothecenes in rice cultures of F. culmorum strains.
Deoxynivalenol and 3-Acetyl-Deoxynivalenol or Nivalenol

by Simon Schiwek 1" & Mohammad Alhussein 2 &, Charlotte Rodemann 2 & Tuvshinjargal Budragchaa 4 &, Mycotoxin Content (mg/kg)
Lukas Beule 3 B2 Andreas von Tiedemann 3 2% and Petr Karlovsky 2 &

15-ADON J-ADON

31.65t . . <L0OD 156

FE._culmorim 31.6st 215.1st
E. culmorum 215.1st

<LOD 90.4

{

227 2cst . =L0D 21
E culnorum 240.2sp

E culmorum IPP0211

E. culmorum 1PP0212

E. culmorum IPP0213

E. culmorum IPP0218

E culmorum IPP0219

E. culmorum IPP0999
F._culmorum IPP1000

E. culmorum DSM82184
E. culmorium 966

F. culmorum 969

E culmorum 3.37

E. culmorum DSM62188
E._culmorum 55.6st
L. culmorum 59.6st

E. culmorum K11.2

240 2sp . =L0D 552

IPPO211 . =L0D

IPP0212 0.10 =LOD

4+ |+

IPP0213 0.33 <LOD

IPPOG12 <LOD X <LOD

IPP0G19 <L0OD X <L0OD

IFF0999 <LOQ® <LOD

IPF1000 =L0D . =L0D

DsSME2184 0.05 =L0D

[ e e e R R R

966 =L0OD X =L0D

_r F. pseudorgraminearum 28062
E cerealis 25805 .d. 969 =LoQ ¥ =L0OD

76 r E graminearum 06-267

97 3a7 <LOD 9.0 <LOD

E graminearum 38383
E graminearum CML3066 - DSME2188 <L0Q 46.5 <LOD
FE. graminearum 02-264
E. gramineartm 03-348 55.6st =LOQ 313 =LOD
E. graminearum 06-204
E.gramineartm 40567

59.6st® 13.6 04 09

K11.2 =L0D 1.0 =L0D

F. poae FRC T-0962
F. incarnatum NRRL31160 J3z2 0.08 127 =L0D 447
F. sambucinum FRC R07843

— F langsethine NRRL53410
100 ——— E sporotrichioides NRRL29977 3 LOD = limit of determination; P LOQ = limit of quantification; ¢ Strain 59.6st also

accumulated fusarenon X at 69 mg'kg.
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Typy odpornosci pszenicy na fuzarioze ktosow:

|.  Odpornosc¢ na infekcje pierwotna
Il. Odpornosc na rozprzestrzenianie sie Fusarium w ktosie
Ill. Odpornos¢ na uszkodzenie ziarniakow
V. Tolerancja

V. Odpornosc na akumulacje mikotoksyn
1) Chemiczna modyfikacja
2) Hamowanie syntezy toksyn
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Odpornosc¢ typu V — odpornos¢ na mykotoksyny

Odpornosc typu Il —odpornos¢ na  Odpornos¢ typu lll — odpornosc na
rozprzestrzenianie sie Fusarium w  uszkodzenie ziarniakow przez Chemiczna modyfikacja (tworzenie deoksyniwalenol-3-glukozydu)
ktosie Fusarium
P Zooa ~ a8 i: A
C ) st Mahs v oD of Biotransformation of Fusarium toxins in plants
- > B. Poppenberger et al : J.Biol Chem 278 (2003) 47905 Appl. Environ Microbiol, (2003) 4404, animated
deoksyniwalenol pochodna
B 5 deoksyniwalenolu
L ; | ' tzw. ukryta toksyna
H H " c
podatna Ho ,‘ «
ABC transporte&s ?
A T incorporation in cell wall | glucosyltransferases \
g Ny . (lignin biosynthesis)? | | \.
o N — -
— ~—
~ (> vacuole
- % “soluble form”
&
_cell wall’\ cytosol
insoluble form
odporna phase I phase Il
1% : glucosylation compartmentation
y \‘V‘
: ',,\‘ Y4 &4
ﬁ,‘ Odpornosc typu | — odpornosé na
B infekcje

[ %\ T Odmiana o niskiej odpornosci
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cuticle

Type Il resistance

Hemicellulose
HRGPs
Thionins
/

A
* Flavonoids cell wall

SA - *SA signall pathway / Lignin
7

— 1 ‘ Thickening

/
v / ? ET 3|gnal pathway «-- ET __ N /

{ /
APX e
I PPO // f JA S|gnal pathway «-- JA —~ /

I Type IIl resistance
Fungal ﬂ?‘/in oxidoreductase ,/

|
| UGT o
/
v _ *AG\QA | T Y—— - Detoxification
4 PR protein «— ¥ \ GST
CYP450

Model ilustrujacy sciezki i rézne typy odpornosci na fuzarioze ktosow. Strzatki przerywane reprezentujg posrednie interakcje; pionowe
strzatki w gére wskazujg na pozytywng korelacje z odpornoscig, a pionowe strzatki w dot wskazujg na negatywng korelacje z odpornoscia
EMP, szlak glikolizy; TCA, cykl kwasu tréjkarboksylowego; APX, peroksydaza askorbinianowa; PPO, oksydaza polifenolowa; HRGPs,
glikoproteiny bogate w hydroksyproline; HCAA, amid kwasu hydroksycynamonowego; UGT, UDP-glukuronozylotransferaza; ABC
transporter, transporter kasetowy wigzacy ATP; GST, transferaza glutationowa; CYP450, cytochromy P450.

Wuiin. 2022
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Peptyd fusaoctaxin A jest czynnikiem
wirulencji niezbednym do rozprzestrzeniania
sie F. graminearum w komarkach pszenicy

Wheat cell

a: wzrost strzepki i wigczenie mechanizmow
obronnych komarki

b: strzepki . graminearum wytwarzaja / w,‘
fuzaoktaksyne A (FA). FA moze ulegac dyfuzji do

d F. graminearum-Afg3_54

c ;
F. graminearum-WT F. graminearum-\fg3 54 non-pathogenic Fusarium

sgsiednich komérek, powodowac zmiany w
transkrypcji, hamowa¢ obrone gospodarza i
ponowne otwarcie plazmodezm, co umozliwia
strzepkom grzybow przenikanie przez sciane
komorkowg i wejscie w tryb wzrostu I, L Ooron oposbon e

. 7 \ » _'I‘ca""“ CHEaSon) De‘lense Response S\ (caliose deposition)
miedzykomorkowego
: e @ y’ﬁmﬁ\
c: mutant nie tworzgcy FA chdge
Hyphal spreadlng Hyphal arrested Hyphal spreading

d: niepatogeniczny izolat £ graminearum z
dodang syntetyczng FA

= Fusaoctaxin A

- Callose

Jia, L.J. et al. 2019. A linear nonribosomal octapeptide from Fusarium . ; ,f’..‘})
graminearum facilitates cell-to-cell invasion of wheat. Nature : ‘e £ . Y% - | chioroplast
Communications. 10 (1) DOI: https://doi.org/10.1038/s41467-019-08726-9 :

/ /—\\_ Nuclear
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Deoksyniwalenol (trichoteceny) jako czynnik wirulencji Fusarium graminearum wobec pszenicy

OWT mAti5

Obrazy przekroju poprzecznego pokazujg grzybnie typu dzikiego (WT) z zielonym
biatkiem fluorescencyjnym (GFP) obficie rosngcg w zainfekowanym ktosku i w przez
wezet osadki, podczas gdy mutant Atri5-GFP rosnie stabo i nie jest w stanie
przerosngC wezfa osadki. Obrazy sg kompozycjg trzech zdje¢ wykonanych w 5 dni po
inokulacji (dpi). Biate strzatki wskazujg wezet osadki. (c) Wzrost mutantéw Atri5-GFP
jest 0 60% i 75% mniejszy niz w przypadku WT-GFP odpowiednio 3 i 5 dpi.

Atri5-GFP — mutant niewytwarzajgcy DON, WT — ,wild type” wytwarzajgcy DON

Mentges, M. et al. 2020. Infection cushions of Fusarium graminearum are fungal arsenals for
wheat infection. Molecular plant pathology. DOI: https://doi.org/10.1111/mpp.12960

Fig. 6 Barley FHB assay. Spikes of cultivar Passadena were point-inoculated
with a conidia suspension (5 pL droplet, 2 x 10* conidia/mL) in a central floret
of each side of a barley head during anthesis. Image taken 3 weeks post
inoculation shows starting from the left: non-inoculated control, FG2311 wild-
type, FG2311 Tri5 disruption mutants (#5, #6 and #7).

Mutanty niewytwarzajgce DON
Fig. 5 Wheat FHB assay. Spikes of the cultivar Munk were point-inoculated mlafy n|ZSZ§ Wll‘u|ean.e e .
ktosach pszenicy, natomiast nie

with a conidia suspension (5 pL droplet, 2 x 10 conidia/mL) in a central floret

of each side of a wheat head during anthesis. Image taken 3 weeks post- k l' Zo o q I ..
inoculation shows a pair-wise comparison of the wild-type isolate (left) and Wy azad y rozni Cy W wirule nCJ I

corresponding mutant (Tighl), FGO6, mutant #7, FG25, mutant #4, FG2311, WObeC formy ,,dZikiej” na
and mutant #5, respectively. k{'osach jeczmie n ia

Maier, F.J. et al. 2006. Involvement of trichothecenes in fusarioses of wheat, barley
and maize evaluated by gene disruption of the trichodiene synthase (Tri5) gene in
three field isolates of different chemotype and virulence. Molecular Plant
Pathology. 7: 449-461 DOI: https://doi.org/10.1111/j.1364-3703.2006.00351.x
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Loci cech ilosSciowych (QTL) odpornosci pszenicy na fuzarioze ktosow
. - Lokalizacja Mechanizm Molekularny |Kluczowe Markery
Pochodzenie Typ Odpornosci ~
Chromosomowa (jesli znany) Molekularne
e Delecja w TaHRC (biatko  Fhb1-TaHRC-KASP,
Fhb1 o Typ Il 3BS wiazace Ca2+), TaLACA  XGWM533, XGWM493,
Wangshuibai (lignifikacja) XUMN10
. . WMC104, WMC397,
Sumai-3, Wangshuibai, .
Fhb2 . Typ Il 6BS Brak szczegétéw GWM219, GWM133,
Ning894037
GWM644

Fhb3 Leymus racemosus Typ Il 7AS (introgresja) Brak szczegétéw gwm471, gwm233

Wangshuibai, Becker, IL- L .
Fhb4 Typ | (réwniez Typ 1) 4B Brak szczegotéw Xgwm 149
95-1653
Wangshuibai, Sumai 3,
L - Xgwm304, Xgwm415,
Fhb5 Wuhanl, Becker, IL95-  Typ | (réwniez Typ ) Brak szczegotéw
1653 Xgwm150, Xgwm595

Inzynieria
Fhb6 Elymus tsukushiensis Typ Il 1AS (introgresja) Brak szczegétéw v
chromosomowa, MAS

; . i Specyficzne markery dla
) Typ I, Typ I 7DS (introgresja), Glutationo-S-transferaza
Fhb7 Thinopyrum elongatum L Fhb7The2, Xcfa2240,
(detoksyfikacja DON) 7BS-7BL-7EL (Fhb7The2) (GST) S
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Loci cech iloSciowych (QTL) odpornosci pszenicy na fuzarioze ktosow (Hu i in. 2022)
| o | Markerflankaoy | Chromosomom | Typodpomosi | Pochodenie | Odnosnik

Fhb1Qfhs.ndsu-3AS
Fhb1(Qfhs.njau-3B)

Fhb1(Qfhs.ndsu-3BS)

Fhb1(TaHRC)

Fhb2

Fhb3
Fhb4(Qfhi.nau-4B)
Fhb5(Qfhi.nau-5A)

Fhb6

Fhb7
Qfhs.nau-2A
Qfhi.nau-2B
Qfhs.nau-2B
QFhb.nau-2B
Qfhi.nau-3A
QFhb-hnau.3BS.1
Qfhs.nau-3B
Qfhi.nau-4A
Qfhi.nau-4B
Qfhs.ifa-5A
QFhb-5A
Qfhi.nau-5A
Qfhs.nau-6B
Qfhi.nau-2D
QFhb-hnau.2DL
QFhb.cau-7DL

Xwgc501-Xwgc510
Xmag8937-Xmag9404
XGWM533-XGWM493

TaHRC-GSM/TaHRC-Kasp
Xwmc398-Xgwm644
BE586744-STS—-BE586111-STS
Xhbg226—-Xgwm149
Xbarc56—Xbarc100

BF202643/Haelll-BE591682/Haelll

XsdaukK86—Xsdauk88
Xwmc474-Xsm1021
Xwmc499—-Xmagl729
Xmagl811.1-Xmag3080
Xwgrb1561-Xwgrb1420
Xwmc1l69-Xgwm162
gwmb533—-stm748tcac
Xgwm389—Xbarc102
Xwmc161-Xmag3886
Xgwm495-Xgwm149
barc186—wmc805
Xgwm304—Xgwm415
Xbarc180-Xgwm186
Xwmc398—-Xmag359
Xwmc181-Xaf12
AX-110955068—AX-109419238
gwm428

Chr. 3AS
Chr. 3BS
Chr. 3BS
Chr. 3BS
Chr. 6BS
Chr. 7ALr#1S
Chr. 4B
Chr. 5A

Chr. 1E

Chr. 7E/7D
Chr. 2A
Chr. 2B
Chr. 2B
Chr. 2B
Chr. 3A
Chr. 3BS
Chr. 3B
Chr. 4A
Chr. 4B
Chr. 5A
Chr. 5AS
Chr. 5A
Chr. 6B
Chr. 2D
Chr. 2DL
Chr. 7DL

Typ Il
Typ Il
Typ Il
Typ Il
Typ Il
Typ Il
Typ |
Typ |
Typ Il
Typ V
Typ Il
Typ |
Typ Il
Typ I/Typ Il
Typ |
Typ I/Typ I
Typ Il
Typ |
Typ |
Typ I/Typ I
Typ Il
Typ |
Typ Il
Typ |
Typ I/Typ Il
Typ Il/Typ |

Triticum dicoccoides
Sumai 3
Sumai 3
Sumai 3
Sumai 3

Leymus racemosus
Wangshuibai
Mianyang 99-323

Elymus
tsukushiensi

Elytrigia elongata
Nanda 2419
Nanda 2419

CJ 9306
Nanda 2419
Wangshuibai

Odmiana miejscowa N553
Wangshuibai
Nanda 2419
Wangshuibai
Chinese spring
Yangmai 158
Wangshuibai
Wangshuibai
Wangshuibai
Yangmai 13

Sumai 3

[Zhu 2016]
[Li 2019]
[Cuthbert 2006]
[Su 2018]
[Cuthbert 2007]
[Qi 2008]
[Xue 2010]
[Xue 2011]

[Cainong 2015]

[Wang 2020]
[Ma 2008]
[Lin 2007]

[Jiang 2004]

[Li 2019]
[Lin 2006]

[Chen 2021]
[Ma 2008]
[Lin 2006]
[Lin 2013]

[Schweiger 2013]

[Jiang 2020]
[Lin 2004]
[Ma 2008]
[Lin 2006]

[Chen 2021]
[Ren 2019]
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QTL Review
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Locus odpornosci Fhb1

Pochodzenie: Fhb1 pochodzi z chinskiej odmiany pszenicy 'Sumai 3' oraz jej pochodnych. Jest to
najczesciej wykorzystywane zrodto odpornosci na FHB w programach hodowlanych na catym Swiecie,
a jego obecnosc jest kluczowa dla wiekszosci umiarkowanie odpornych odmian pszenicy jarej w
Ameryce Pétnocnej i w Chinach.

Typ Odpornosci: Gtownie odpornosc Typu I, czyli na rozprzestrzenianie sie Fusariu w obrebie ktosa.
Fhb1 wykazuje stabilng odpornosé w réznych Srodowiskach i jest uwazany za QTL o najwiekszym
efekcie. Fhb1 nie zapobiega poczatkowej infekcji (Typ I) i nie jest bezposrednio zwigzany z
odpornoscig Typu lll (na infekcje ziarna per se). Zapewnia odpornos¢, redukujgc nasilenie choroby o
maksymalnie 50%.

Lokalizacja Chromosomowa: Zlokalizowany na krétkim ramieniu chromosomu 3B (3BS). Zostat
precyzyjnie zmapowany do interwatu 1.27-6.05 cM.

Mechanizm Molekularny: Wczesne hipotezy - geny kodujgce UDP-glikozylotransferaze, gen PFT
kodujacy tworzenie biatek-toksyn tworzgcych kanaty w btonie komdrkowej (‘pore—forming toxin-like
proteins’) Kandydatem na gen Fhb1 jest TaHRC (histydynowo-bogate biatko wigzgce wapn),
zlokalizowane w jadrze komaérkowym. W liniach odpornych stwierdzono delecje w genomie w
regionie TaHRC, ktéra jest odpowiedzialna za odpornosc¢ na FHB. Mechanizm ten sugeruje role w
sygnalizacji jondw wapnia (Ca2+) i wybuchu reaktywnych form tlenu (ROS), ktére sg kluczowe dla
obrony roslin. Inny kandydat, TaLAC4 (lakaza), jest zaangazowany w lignifikacje wtérnych scian
komérkowych w osadce pszenicy, co moze utrudniac rozprzestrzenianie sie patogenu.

Markery Molekularne: Opracowano diagnostyczny marker Fhb1-TaHRC-KASP, oparty na
funkcjonalnej insercji/delecji w sekwencji TaHRC. Jest on wysoce diagnostyczny i przewyzsza
wczesniejsze markery pod wzgledem doktadnosci selekcji, co czyni go idealnym narzedziem dla
hodowli. Inne powigzane markery to XGWM533 i XxGWMA493.
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Geny odpornosci pszenicy na fuzarioze ktoséw oraz ich przypuszczalne funkcje

Table 2. Information on the resistance genes to FHB in wheat.

Nomenclature

Protein

Gene ID

Location on Chr. */
Flanking Markers

Function

FHB7-G5T

GST: Glutathione transferase

Tel7E01T1020600.1

Chr. 7E/7D
(XsdauKss, XsdauKss)

A FHB-resistance gene, Fhb7, from Thinopyrum elongatum,
introgressions artificially in wheat, confers resistance to
FHB without yield penalty [95].

Lipid transfer protein

Ta.1282.4.51_at

Chr. 5A
In the interval of Qfhs.ifa-3A.

LTPs might confer plant type [ resistance against initial
fungal penetration of Fg and also contribute to toxin
resistance [98].

MIN7

ARF-GEF protein

TraesCS52A02G202900
TraesCS2B02G230000
TraesCS2D02G212800

Chr. 2

TaMIN? plays positive role, involved in response to Fg by
disturbing vesicular trafficking in cells [112].

Qfhs.afa-5A
(Fhb1)

Lipid transfer protein

GenBank: FN564434

Chr. 3B5

Confers type II resistance [98].

Qfhs.njau-3B

Histidine-rich
calcium-binding protein

GenBank:
KX022627.1-KX022633.1,
MK397611-MK397761
(His: XmagB937)

Chr. 3B5
Xmag8937 and Xmagd404

Qfhs.njau-3B is a candidate gene on Fhb1, encodes a
histidine-rich calcium-binding protein, mutation of it in
wheat confers resistance to FHB [89].

Oxidized propadiene synthase

TraesCS4A02G061900
TraesCS4D02G238800
TraesCS4B02G237600

Chr. 4A /4D /4B

TaAOS involved in JA signaling pathway to enhance plant
resistance to FHB. TaAOS-silenced strains exhibit high
susceptibility to FHB [70].

Apgmatine coumaroyl transferase

GenBank: KT962210

Chr. 2DL
(FHB QTL-2DL)
(WMC245-GWM608)

TaACT is an important gene in wheat FHB QTL-2DL,
conferring type II resistance to Fg by limiting the spread of
pathogen from the initial point of infection [110].

TaFROG

Orphan protein

GenBank: KR611570

Chr. 4A
(CMB&2036)

TaFROG binds to the protein TaSnRK1x to prevent
TaSnEK1a from being degraded by ubiquitination, thereby
increasing the resistance of the plant to FHB [113].

TaHRC
(TaHRC-S)
(TaHRC-R)

(Fhb1)

Histidine-rich
calcium-binding protein

GenBank: CBH32655.1
GenBank: MK450309
GenBank: MK450312

Chr. 3B5 in the interval of
QTL-Fhb1
(syn Qfhs.ndsu-3B5;
Gwm533,Gwmda3)

TaHRC, a key factor of fhbl-mediated FHB resistance,
encodes a nuclear protein (histidine-rich calcium-binding
protein) with FHB susceptibility. Mutating TaHRC in
plants leads to increased resistance to FHB [52].

TaJRL53

Jacalin-related lectins protein

TraesCS4A02G430200.1

Chr. 4AL

Ta]RL53 enhanced FHB resistance in wheat through
regulating ROS synthesis pathway and JA signal
transduction pathways [114].

Hu, C. et al. 2022. Arms Race between the Host and Pathogen Associated with Fusarium Head Blight of Wheat. Cells. 11 (15) DOI: https://doi.org/10.3390/cells11152275
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Nomenclature

Protein

Location on Chr. */
Flanking Markers

Function

TaLAC4
(Fhb1)

Laccase

TraesCS3B02G392700.1

At QTL-Fhbl on Chr 3B5
(syn Qfhs.ndsu-3B5;
WMC245,GWMB08)

TalLAC4, a wheat laccase, can increase resistance of plants
to FHB by promoting the synthesis of lignin in the
secondary cell wall to thicken the cell wall and confers
type Il resistance [100].

TaNACL-IM

N-Acetylcysteine-like
transcription factors

TraesCS5002G111300
(GenBanl: MG701911)

Ch. 5D

TaNACL-D1 interacts with the orphan protein TaFROG to
improve the resistance of the plant to FHB [107].

TaNAC032
(Fhb1)

Lignin-biosynthetic

GenBank: MT512636

At QTL-Fhb1
(syn Qfhs.ndsu-3B5)
XS5TS3B-80 and XSTS3B-142

Promotes transcription of lignin genes associated with
resistance-related metabolite biosynthesis [101].

TaPFT

Pore-forming toxin-like

GenBanl: KX007434.

Chr. 3BS
At QTL-Fhb1
(syn Qfhs.ndsu-3BS)

PFT, encaeding a perforatoxin analog, is from Fhb1 on the
genome of Sumai 3 and shows significant resistance to
FHE [68,69].

TaRBL

Ricin B-like lectin protein

TraesCS3A02G078200.1
TraesC53B02G093100.2
TraesC53D02G078700.1

Chr. 3

TaRBL interacts with TaPFT and is involved in resistance
to FHB in wheat [115].

TaSHMT3

Serine hydroxy methyltransferase

TraesCS3A02G385600

Chr. 3A

Silencing of TaSHMT3A-1 compromises Fusarium head
blight resistance in wheat [116].

TaSnEK1x

The alpha subunit of sucrose
non-fermentation-related
kinase 1 (SnRK1)

GenBank: KR611568

Chr. 4A
(CM82036)

TaSnRK1wx interacts with TaFROG to prevent degradation
by ubiguitination and improves the resistance of the plant
to FHB [113,117].

TaSSI2-2AL
-2BL
-2DL

Stearoyl-acyl carrier protein fatty
acid desaturase

AAD283540,
AAD3BE7E0 and AK332689

Chr. 2

Ta5512 probably regulated FHE resistance by depressing
the S5A signaling pathway in wheat [118].

TaUGT3
(Fhb1)

UDP-glycosyltransferase

GenBank: FJ236328

Chr. 3B5

Ta-UGT 3 was found to enhance host tolerance against
deoxynivalenol (DON) in Arabidopsis [104].

TaUGTS

UDP-glycosyltransferase

Ta_twgsc_2bs_vl_ 5195752

Chr. 2B

TaUGTS5 can reduce the proliferation and destruction of Fg
and enhance the ability of FHB resistance in wheat [102].

TaUGTée

Glycosyltransferases

TraesCS5B02G436300

The protein TaUGT6 can transform the toxin DON
{deoxynivalenol) into non-toxic D3G (D3-glucoside);
O\ overexpression of TaUGT6 in wheat enhanced the

resistance of plant to Fg [106].
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Nomenclature

Protein

Gene ID

Location on Chr. ¥/
Flanking Markers

Function

TaUGT12887

Glycosyltransferases

TraesCS5B02G 148300
GenBank accession [X6247858

In the interval of JTL Fhbl

Confers plant weak resistance against DON [98].

TaWRKY45

WRKY-like
transcription factor

EMBL /GenBank accession
numbers A B60388S,
AB603889; ABr03E90

Chr.2

Overexpression of the TaWEKY45 transgene conferred an
enhanced resistance against Fg in wheat [119,120].

TaWREKY70

WRKY-like transcription factor

TraesCS2D02G489700

In the interval of QTL-2DL

TaWRKY70 silencing lines not only increased fungal
biomass but also decreased expressions of downstream
resistance genes TaACT, TaDGK, and TaGLI1, along with
decreased abundances of RRI metabolites biosynthesized
by them [108].

TaWAKZA-500

Wall-associated kinase

TraesC52A.02G071500.1

TaWAK2A-800 participates positively in the resistance
responses to Fg, possibly through regulating the
chitin-triggering immune pathway marker genes,
TaCERK]1, TaRLCK1B, and TaMPK3 in wheat [121].

UDP-UGT

Uridine diphosphate (UDP)-
glucosyltransferase (UGT)

Traes_2BS_14CA35D5D

Chr. 2B

Improving the resistance of plant to FHE and the tolerance
to DON as well as potentially conjugating DON into D3G
in plants [105].

WFhb1-1

Futative membrane protein

GenBank # KU304333.1)

In the interval of Qfhbl

Owerexpressing WFhb1-1 in non-Qfhbl-carrier
wheat led to a significant resistance to Fg [122].

* Chr. represents chromosome, Fg represents the abbreviation of F. graminearum; Italics represents the Latin names of species.
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Epichloé fungus Th. elongatum Fhb7(+) Wheat Fhb7(-) Wheat

T S

i

Fungus-plant

horizontal gene transfer Distant hybridization

H. Wang et al., Science 368, eaba5435 (2020). DOI: 10.1126/science.aba5435

Gen Fhb7 pochodzacy od Tinophyrum elongatum
nadaje odpornos¢ na FHB poprzez detoksykacje
trichotecenow.

(A) Fhb7 w genomie Th. elongatum
prawdopodobnie pochodzi od grzyba Epichloé w
wyniku horyzontalnego transferu gendw.

Fhb7 zwieksza odpornosc¢ na FHB po introgresji
z Thinopyrum do pszenicy.

(B) Fhb7 koduje S-transferaze glutationu (GST),
ktora detoksykujgcg trichoteceny wytwarzane przez
Fusarium poprzez przytgczenie glutationu GSH
(niebieski) do grupy epoksydowej (czerwony).




gﬁﬂ Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy (IHAR-PIB)

Wptyw obecnosci genu Fhb7 w liniach pszenicy twardej (HOM+) na zawartos¢ DON i jego modyfikowanych
form 3-glikozydu DON oraz glutationu DON

¥~ DON-3-glucoside (D3G)

2

B R69-9/R5 HOM+
O R69-9/RS HOM-

Cells 2023, 12, 1113. https://doi.org/10.3390/cells12081113
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Gen odpornosci na chromosomie 2DS (QFhs.kibr-2D) warunkujgcy
odpornosc na toksyne DON (glikozylacja)

2 D ‘ Xgwm102b
Xbarc124 g Xgwm102a

Xwme25 \
Xgwm261~\[-

ngm2957
Rht8

Xgwm484

[} 1] BapUOY

(9] reamysBuem

Xgwm539 |

Xwme18~
Xwmc245 y
Xwmci44
Xgwm15 77

Xwmc41—
Xwmci181 /|
ngm539/
Xwmc167<

Xgwm301

Xcfd233

[E1] pueynp

XXX
[81°21]190€6 MO

—
[91] SAVL-ENS-SO

XwPt-3728
~ XwPt-0638

Lu, Q. et al. 2011. Two major resistance quantitative trait loci are required to counteract the increased susceptibility to Fusarium head blight of the Rht-D1B dwarfing
gene in wheat. Crop Science. 51 (6): 2430-2438
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Gamenya

Control Treated Control

elicitor

Thionin*  nsLTP*

Gamenya

Local defense (+)

Sumai 3

Treated

elicitor

Y

Thionin® nsLTP*

Szl POD*,
PRP*,

cell wall

| defense*

Sumai 3

Local defense (++)
Systemic defense

Nobeokabouzu-komugi

Control Treated Control Treated Control  Treated

s
¥ ‘z N\
ACC ru
synthase# elicitor PAL*

VR
Thionin*  nsLTP* '\ lignin
,

T\“—"‘// ) Cell wall tickness
/ POD*,
/‘ PRP*,
v ¥ cell wall
/ defense®
/ MRP $, ABC

71| transporter §,

/! PDRS $

;’ " —>DON

Nobeokabouzu-komugi

Local defense (++)
Systemic defense
Detoxification

Model reakcji trzech genotypéw pszenicy na infekcje F. graminearum
Gamenya - reakcja lokalna
Sumai 3 —reakcja lokalna, reakcja systemiczna
Nobeokabouzu - reakcja lokalna, reakcja systemiczna, detoksykacja

nsLTP: niespecyficzne biatko transportera lipidow
POD: peroksydaza

PRP: biatka zwigzane z patogenezg

JA: kwas jasmonowy
ET: etylen
PAL: liaza amoniakalna fenyloalaniny
Syntaza ACC: syntaza 1-aminocyklopropano-a-karboksylowa; MRP:
opornosc wielolekowa - powigzane biatko;
PDR5: plejotropowe biatko opornosci na leki 5;
UGT: glikozylotransferaza UDP

DON: deoksyniwalenol

D3G: 3-glikozyd deoksyniwalenolu.

Sumai 3 — gen odpornosci Fhb1
Nobeokabouzu — locus odpornosci QFhs.kibr-2D

Kosaka, A. et al. 2015. Altered gene expression profiles of wheat genotypes against
Fusarium head blight. Toxins. 7 (2): 604—-620
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Odkrycie czynnika podatnosci na fuzarioze ktoséw na chromosomie 7A pszenicy

Fig. 6 Deletion-bin mapping Short arm of TA
of the candidate region for _—_———— - M L e ] Response to FHB
susceptibility gene Sf-Fhb-7AS.
Deletion lines are depicted in ssomp 068 @ S
decreasing order o the ength CE TV e— 7 —
of 7A short arm present in ) s B
them. Response to FHB is 310-320 Mb S Czynnik podatnosci Sf-Fhb-7AS
shown as S (susceptible) or & 310-320 b S
(resistant) on right of each of
the line. Diagonal pattern filled 260-270 Mh S
section of del7AS-8 shows the
candidate region of Sf-Fhb-7AS. 220-230 Mb S
Location of | Mb intersti 210220 Mo GeUASTH_____)@ S g
deletion in del7AS-10 has also Chhabra, B., Tiwari, V., Gill, B.S., Dong, Y., Rawat, N. 2021.
been shown in the figure -. S discovery of a susceptibility factor for Fusarium head
146-148 M [ del7AS-8 ] S blight on chromosome 7A of wheat. Theoretical and
TMb intersitial Applied Genetics. 1: 3
deletion in del7AS-10 575 Mb(__del7AS3 @ R pp =S. 4t
[ — DOI: https://doi.org/10.1007/s00122-021-03825-y
93 Mb R
Candidate region
- [___del7AS-6 |
for SF-Fhb-TAS sosomp(del7ASS M R
. R .
3 St : N ey v
g’ & &% 8 £ f
. . . . . . . 3 % ‘ /I { ::;, 7 t“.:‘i’ \ ) il & ( " 4 l/ “r
Linie delecyjne pszenicy Chinese Spring bez czynnika & 5?/}} ¥ ‘i,’,f // Y & & g
, . . ‘? 3 \ \ / X ) o8 \»..» )
podatnosci ( del7AS-3, del7AS-4, del7-AS6) wykazujgce s N, f;; A & € 5
o 7 7 . s ¥ 5 " y 3 . : x| . & o e a
podwyzszong odpornos¢ na fuzarioze ktoséw &, ¢ sl ¢ £l & AR Fl &
] ' ) . I & ) .
CS del7AS-10 del7AS-8 del7AS-3 del7AS-4 del7AS-6
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Inhibitory odpornosci na fuzarioze ktosow warunkowang przez Fhb1 u pszenicy (Triticum aestivum L.)

2008JP 2014JP c 2015JP

be W In1*In2* W int*inz In1In2* IntIin2-

China 160

America
ﬁ Europe

50 61 132 169 45 42 74 63 47 43 ?5 63

cc TT cC TT ccC TT CC TT cC TT CC TT
His™* His™ His™™* His His™* His™

Australia

b

2008JP ; 20140P 2015JP Landraces
b

Modern cultivars

04 06
Genotype frequency

! = Czestosc¢ wystepowania roznych kombinacji inhibitorowych alleli In1
92 19 212 89 70 17 97 40 72 18 98 40 (5B) i In2 (6A) w odmianach pszenicy na Swiecie oraz w chinskich

WB35485 AA GG AA GG AA GG AA GG AA GG AA GG odmianach lokalnych i nowoczesnych odmianach.
His™** His" His"** His™ His"* Hisf*

._ e e Li, G. et al. 2023. FHB resistance conferred by Fhb1 is under inhibitory regulation of two genetic loci in
Linie z Fhb1 (His®*) bez Fhb1 (His®") wheat (Triticum aestivum L.). Theoretical and Applied Genetics, 136(6), 134.

TT, GG — linie z inhibitorami odpornosci; LDR — porazenie https://doi.org/10.1007/s00122-023-04380-4




Chr1B B

AX-109821332 AX-110603261

A

gFHB-3A.1 "
RACS75_rep_c106118_339

Table 1. Fourteen FHB QTL detected by GWAS. . . N o] [ ' 3
2 29 3 ik wsnp_Ex_c15046_23216392 wsnp_Ku_c4389_7970859

wsnp_Ex_c356_696872

RAC875_c15192_51 Tdurum_contig10128_1532

Physical No. of
Physical Average No.
v 9 panels . 76394 51 # s e K833, To13407

TL Marker Interval Distance Significant ;
“ Position (Mb) . PVE (%) Replications HE o Viei
(Mb) SNPs wsnp_Ex_c27644_36826484 H | T e

BobWhite_c15152_341 wsnp_Ku_c30494_40319867
RACS75_rep_c99365_219 Excalibur_rep_c106078_822

m

gFHB-1A.1 tplb0025b13_2054~Kukri_c4900 2435 3.4~46.2 43 26 9.4 Kokt rop-c112383 888 wanp_Ex_c6378_11086368
Ku_c9909_1766

Tdurum_contig83079_133
AX-110130223

grHB-14.2 RACET5_rep_c120644_74~B300009104_581 527.2~534.3 71 15 9.8 AX-111522666
o Excalibur_c30148_589

AX-111796916 K Axveminn
AX-111618435 AX-110507739 . e & TA003225-0566
' X] CAP12_c667_143 Tdurum_contigd5240_1309
54

gFHE-1A.3 AX-110478077~AX-94942875 5789.4~591.3 1.9 25 6.3 3 3 A CAP12_co87_143 Tdurum co

90626

AX-109958190 AX-94488882

gFHB-18 Kukri_c51864_225~AX-109320151 582.9~607.9 25 32 886 et e . coomr e i
: ax wsnp_Ex_rep_c72507_70869798
BS00063425_51
BS00034303_51 BS00034304_51
wsnp_JD_c1796_2496653 BobWhite_c1796_701
BS00022110_51
Ra_c9938_1294
Ku_cA7168_563
CAP8_c1066_309

0

gFHB-28 Tdurum_contig96645_102~BS00065136_51 694.1~704.0 9.9 27

T X EEEES

gFHB-3A.1 Tdurum_contig7 6679_307~1AAV1155 1.3~14.9 . 57 AX-111765349 AX- 110426854
AX-108926422
100 . d :wm_:azi:u Excalibur_c12932_2102

) Cc
gFHEB-38 Kukri_c645388_274~AX-110404403 3.3~14.3 12 o st s SIS
RACS75_c76948_970
gFHB-3D D_F5XZDLFO2GN47Z_208
0.8~97 21 5 ts::‘:v”;_"clv‘;as_‘% ‘E?ullbw_cﬂn“_u

gFHB-34.2 AX-110433978~AX-109645516 539.7~570.8

BS00029395_51
Jagger_c6106_119 Kukri_c75754_239
Kukri_s112978_54

gFHB-5A 3%

Ku_c21002_1075 Ku_c21002_908
AX-109884448 AX-111643801
AX-109332398

AX-86179169 AX-110403357

| AX-109837466 AX-111483425

gFHB-3A AX-89432740~Ku_c12469_983 577.9~596.5 . 33 wsnp_RFL_Contig1999_1190396 : AX-111064144 AX.108887749
Excalibur_c27288_413 : ] WAax-110562970 ax-111191041

Kukri_rep_c96809_1043 . AX-111511809 AX-111484338
gFHB-5D AX-111388087~BobWhite_c31_2478 524 8~565.7 13 ; Rl 153001208 Kibe 616000721 . e
% st | | AX-110502172

AX-111735100

HEBEEEELE

gFHB-3D Excalibur_c9485_707~Excalibur_c60530_113

. - 8
gFHB-68 BS00003897_51~Kukri_c38732_546 132.1~151.1 13 : paceTs clsas 1ot ) M o
BobWhite_rep_c50835_441 2
401.0 c765_61

gFHB-7A  BobWhite_c17904_259~Tdurum_contig30621_328  83~680 ) 29 : o\ [y e

AX-94431974 AX-94585067

wsnp_Ex_rop_c101994_87256479
wsnp_Ex_rep_c109532_92292121
BobWhite_c15758_79 wsnp_Ex_c8543_14357385
Ku_c12469_983

IAAV1852

IACX6288

AX-111052707

AX-111460042

Excalibur_c104037_107

/ AX-86177149 AX-95652410

. 4239~ AX-94516;
gFHB-TB AX-109345488~Tdurum_contig10980_1229 128.9~199.8 A 114 K 4265 ,T“_”“”’"

ELEEEEE

607.1 GENE-1934_501
614.4 £~ BS00078092_51

6147/ \RACS75_c89978_107 RACSTS_c19475_61
RAC875_c19475_507

Wykryto czternascie QTL stabilnych w dwdch srodowiskach. gFHB-1B (582,9 ~ 607,9 Mb na
chromosomie 1B) i gFHB-5A (577,9 ~ 596,5 Mb na 5A) byty dwoma nowymi loci opornosci.

Lokalizacje chromosomowe istotnych SNP zwigzanych z piecioma
stabilnymi loci opornosci na FHB (gFHB-1B, gFHB-3A.1, gFHB-3A.2,
gFHB-3D i gFHB-5A).

Shi, C. et al. 2023. Genome-Wide Association Study for Fusarium Head Blight Resistance in Common
Wheat from China. Agronomy, 13(7), 1712.
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Evaluation of Fusarium Head Blight Resistance Through a Genome-Wide Association Study in CIMMYT
and South Asian Wheat Germplasm

Table 4. Functional annotation of candidate genes associated with disease resistance.

4 g
- . o b
‘:5 ? A L .",1 < , : SNP Chr Functional Annotation
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&F 3 38 Tdurum_contig10036_474 1A 5 RELATED
Tdurum_contig102328_129 =
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& s% : 3 RAC875_c60218_63 4A F-box and tubby domain-containing protein,
N .. Tdurum connglozs'z 2 RACS75_c32611_347 4A C-terminal processing peptidase/Tsp protease
4 RA_GIRL 263 8 ¢ . Kuexise 198 RACS75_c2456_849 4B Exocyst complex subunit Sec15-like
33 w0 . . T = '4- wsnp_Ex_c11055_17927668 5D COP1-INTERACTING PROTEIN-LIKE PROTEIN
gi 2 & : ; 1 : k ’. ’: RAC875_rep_c111159_57 7A histone acetyltransferase of the TAFII250 family 2
it ¥ i3 ﬁg h iy MTAsforFHBw  Kukri c9683 723 7A Transcription initiation factor TFIID subunit 1
- £ % X Y‘" ® 4 Ku_c20136_198 7B Putative transmembrane protein cmp44E
¢ Ra_c58315_265 . Tdurum_contigl02328 129 Excalibur_rep_c111660_89 7A AN1-TYPE ZINC FINGER PROTEIN
4 : .y " . Kur ¢20136_198 . Tdurum_contig44948_1812 7B transcription initiation factor TFIID subunit 1
23 Sy Y * . . ¥ ¢z r-a Tdurum contig?8176 55 7B AN1-TYPE ZINC FINGER PROTEIN
&y ‘§ T d. ' ‘i i $ %5 s 9 \ MTAs for FHB, ;. |Tdurum_contig102328_129 7B Cysteine-Rich repeat protein
2l [ / b & ‘3 g v EES. ks &8 "BSO0U59062 51 7B Unknown
 F¥RTERYRIT 7 ¥ BS00059061_51 7B Unknown
1A 1IBID 24 2B 2D 34 3B 3D 4A 4B 4D SA SB SD6A 6B 6D 7A 7B D

MTA (marker trait associations) w Ra_c58315 265 na 1A i Tdurum_contig102328 129 oraz Ku_c20136_198 na 7B wykazaty powtarzalne wyniki, z fenotypowym
wptywem na opornos¢ na FHB odpowiednio 6,05%, 3,54% i 3,92%.

Pathogens 2025, 14(5), 490; https://doi.org/10.3390/pathogens14050490
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Fusarium head blight resistance in

European winter wheat: insights from Wiekszos¢ gendw indukowanych w odpowiedzi na F. graminearum byta
genome—wide transcriptome anaIysis wspolna dla roznych grup opornosci, co wskazuje, ze aktywacja
podstawowych mechanizméw odpowiedzi obronnej byta w duzej
mierze niezalezna od poziomu odpornosci linii pszenicy.
Geny indukowane przez F.g. miaty wyzszy poziom ekspresji w bardziej
podatnych genotypach.
W poréwnaniu z bardziej podatnymi liniami, linie pochodzace od
Sumai-3 (Fhbl) wykazywaty wyziszg ekspresje gendw zwigzanych ze
Sciang komodrkowag i wtorng biogenezg Sciany komorkowej typu
rosSlinnego oraz wyzszg ekspresje indukowang przez Fg. gendw
biorgcych udziat w metabolizmie terpenow.
U linii z locus odpornosci Qfhs.ifa-5A zidentyfikowano ekspresje genu
kodujgcego biatko odpowiedzi na stres podobne do NST-1
: A . (TraesCS5A01G211300LC) jako gen kandydujgcy do opornosci na FHB.
S . || AR . Geny NST-1 sg kluczowymi regulatorami wtdrnej biosyntezy sciany

'5’ i 0 5 ’ . . d . 7 7
log2FoldChange log2FoldChange komoérkowej w pylnikach komérki srédbtonka.
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Nadmierna ekspresja genow kieruje odpowiedZ obronng roslin w
W grupach odpornosci Sumai3, R, MR i SUS kierunku programowane;j Smierci komorki, ktora sprzyja
odpowiednio 8741, 10,118, 10,825 i 10,741 geny nekrotroficznemu wzrostowi Fusarium, a tym samym moze prowadzic¢
pszenicy reagowaty na infekcje Fusarium przy czym do zwiekszonej kolonizacja tkanki pszenicy.
wiekszos¢ gendw miata zwiekszong ekspresje (™
95%) Buerstmayr et al. BMC Genomics (2021) 22:470
https://doi.org/10.1186/s12864-021-07800-1
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Comparative transcriptomes reveal insights into different host responses associated with Fusarium head blight
resistance in wheat

Identyfikacja gendw TraesCS6B02G169000
(syntetaza glutationowa) i czterech genow

transferazy glutationowej pokrywajgcych sie z
Fhb2 ->

[

Ofhb.haust-1D.1

700Mb 600Mb S00Mb 400Mb 300Mb 200Mb 100Mb OMb

QSl.yaas-SB

Key pathway genes

Mb
Ofhb.haust-4A.1

[
800

Genes overlapping with QTLs TraesCS6B02G 169000
TraesCS6B02G167600
TraesCS6B02G167400
TraesCS6B02G167500
TraesCS6B02G167300

[
900

Integracja znanych QTL-i odpornosci i genéw
kodujacych biatka

Na czerwono zaznaczono gen TraesCS3B02G019900 kodujacy biatko
wigzgce wapn bogate w histydyne (histidine rich calcium-binding gene.id Pathway Ovebaping o icdincitis B IncRNA gene description
protein) bezposrednio zwigzane z odpornoscig na FHB dla Fhb1 ~ QL mechanion

TraesCS6B02G169000 Fhb2 LncR_0021777 cis- Glutathione synthetase
TraesCS6B02G167600 Fhb2 -

TraesCS6B02G167400  Glutathione Metabolism Fhb2
TraesCS6B02G167500 Fhb2 -
TraesCS6B02G167300 Fhb2 LncR_0021773

Glutathione S-transferase




	Slajd 1: Fuzarioza kłosów pszenicy: aktualny stan wiedzy  i najnowsze odkrycia
	Slajd 2
	Slajd 3
	Slajd 4: Limity zawartości deoksyniwalenolu, toksyn T-2/HT-2 i zearalenonu w ziarnie i produktach zbożowych wg najnowszych Rozporządzeń Komisji UE
	Slajd 5: Fuzarioza kłosów pszenicy powodowana jest przez następujące gatunki grzybów rodzaju Fusarium:
	Slajd 6
	Slajd 7
	Slajd 8
	Slajd 9
	Slajd 10
	Slajd 11: Najważniejsze  mikotoksyny wytwarzane przez gatunki rodzaju Fusarium porażające zboża:
	Slajd 12: Inne mikotoksyny wytwarzane przez gatunki rodzaju Fusarium porażające zboża, które w ostatnich latach stały się obiektem badań (emerging toxins):
	Slajd 13
	Slajd 14
	Slajd 15
	Slajd 16
	Slajd 17
	Slajd 18
	Slajd 19
	Slajd 20
	Slajd 21: Typy odporności pszenicy na fuzariozę kłosów:
	Slajd 22
	Slajd 23
	Slajd 24
	Slajd 25
	Slajd 26
	Slajd 27
	Slajd 28
	Slajd 29
	Slajd 30
	Slajd 31
	Slajd 32
	Slajd 33
	Slajd 34
	Slajd 35
	Slajd 36
	Slajd 37
	Slajd 38
	Slajd 39
	Slajd 40
	Slajd 41
	Slajd 42

