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Abstract

The current climate changes, but also the increasing need for higher amounts of food,
linked to the growth of the world population, have highlighted the importance of identifying
solutions to satisfy these food needs, one of them being the need to obtain new genotypes with
improved adaptability to new environmental conditions, high yield and superior quality traits.

The intensive use of selection for the breeding species of agronomic interest has led over
time to a narrowing of the genetic base of the current crops, a problem which can be overcome
by identifying and using new genetic resources such as wild relatives of cultivated species or
local populations, available in banks of genes, botanical gardens or in spontaneous vegetation.

The wild relatives of crops include the ancestors of all cultivated species and are rich
sources of diversity for many useful traits in plant breeding, playing an important role in
broadening the gene pool with new agronomically important traits.

Thus, our goal was to highlight the importance of wild species for maintaining genetic
diversity, as a reservoir of useful genes for cultivated crops, but also to identify how we can
use their genetic potential, by reviewing existent literature, for improving yield, nutritional
quality, plant architecture, adaptability to climate change, etc. of cultivated plants.

Currently, the evolution of genetics and genomics has accelerated the identification and
the use of those wild species valuable traits in breeding programs by rapid introgression of
alleles of interest from these species.
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INTRODUCERE

“Domesticirea” culturilor a inceput acum aproximativ 10.000 de ani in multe parti ale
lumii: Orientul Mijlociu (grau, orz), Mezoamerica (porumb), regiunea Andina (cartofi,
rosii), Asia de Sud-Est (orez si soia). Datorita migratiei cétre noi teritorii, vechii fermieri
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au avut ocazia sa transporte si sa testeze semintele culturilor domesticite in medii noi si sa
selecteze soiurile pretabile noilor conditii locale. Acesta a fost inceputul ameliorarii
plantelor, definita ca ,,arta si stiinta de a imbunatati ereditatea plantelor Tn beneficiul
omenirii” (Sleper si Poehlman, 2006).

Dupa introducerea unor noi inputuri precum: irigatii, Ingrasaminte sau pesticide,
amelioratorii si fermierii actuali au reusit sd obtina productii ridicate si culturi de calitate,
insd aceste culturi sunt de cele mai multe ori adaptate unor conditii pedoclimatice
specifice, Tn care pot oferi cel mai bun randament.

In ultimul deceniu, la nivel global, suprafete mari de teren au suferit modificari
in consecintd, soiurile/hibrizii care erau obisnuite cu vechile conditii pedoclimatice, nu
mai pot raspunde la noile conditii, in principal datoriti bazei lor genetice inguste. In acest
context, utilizarea rudelor salbatice ale speciilor cultivate/populatiilor locale in scopul
extinderii diversitatii genetice dar si pentru a imbunatati adaptabilitatea acestora pare a fi
o0 abordare rezonabila si durabila pentru ameliorarea culturilor.

Tn prezent, noi unelte, precum analizele genetice, screeningul rudelor silbatice ale
culturilor pentru Tmbundtatirea tolerantei genotipurilor cultivate la diferite stresuri abiotice
si biotice (seceta, frig, caldura, boli, insecte etc.) reprezinta un instrument util si necesar.

PERSPECTIVE DE EXPLOATARE A SPECIILOR SALBATICE
PENTRU iIMBUNATATIREA CEREALELOR CULTIVATE

Gréul (Triticum aestivum) - a inceput sa fie cultivat acum aproximativ 10.000 de ani
ca urmare a tranzitiei omului de la vanatoare si migratie la agezéri permanente si practicarea
agriculturii. Primele forme cultivate de grau erau diploide (genom AA - einkorn) si
tetraploide (genom AABB - emmer), toate indiciile genetice aratand ca zona de provenienta
initiald este partea de sud-est a Turciei. Cultivarea graului s-a extins apoi catre Orientul
Apropiat, acum circa 9000 de ani cdnd a aparut in culturd pentru prima data graul
hexaploid.

Graul pentru panificatie (Triticum aestivum - genomul BBAADD) este o specie tanara
hexaploida formatd prin hibridizarea intre un progenitor tetraploid domesticit (genom
BBAA) si Aegilops tauschii, donatorul diploid al subgenomului. Ultimele noutati
descoperite cu ajutorul genomicii (secventiere) sugereaza ca donatorul subgenomului B
este o specie distinctd, Inca necunoscutd sau disparutd (Levy si Feldman, 2022). Desi
graul a suferit multe schimbari de mediu de-a lungul evolutiei sale si prin urmare trebuia
sd aiba potential adaptativ la schimbarile climatice, datorita gestionarii gresite a utilizarii
si consevdrii vastului sdu genofond, in prezent trebuiesc gasite noi surse de diversitate
genetica.

Specii sdlbatice ce pot fi utilizate pentru ameliorarea graului

Aegilops tauschii, progenitorul salbatic diploid al graului pentru subgenomul D
prezintd o diversitate alelica mai mare decat graul cultivat (Triticum aestivum) fiind un
adevarat rezervor de diversitate geneticd ce poate fi utilizat pentru a imbunatati calitatea
graului dar si rezistenta la anumiti factori de mediu. Cu ajutorul markerilor moleculari,
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diverse genotipuri de Aegilops tauschii au fost testate pentru caractere cu interes
agronomic, studiile concentrandu-se in special pe rezistenta la diferiti factori abiotici si
biotici, cu scopul de a selecta genotipurile care pot fi utilizate ca germoplasma parentala
pentru incrucisari ulterioare cu graul comun. Dupd o munca enormad, cercetatorii au reusit
sd transfere o parte din acele gene utile in genotipurile de grau cultivate obtindndu-se
astfel: rezistenta sporita la insecte (Xu si colab., 2006; Joukhadar si colab., 2013), la
diferiti agenti patogeni (Kou si colab., 2023; Gaurav si colab., 2022; Singh si colab.,
2000; Ghaffary si colab., 2012; Raupp si colab., 2001), productivitate si calitate
(Mohamed si colab., 2022; Su si colab., 2020; Yang si colab., 2020; Li si colab., 2014;
Rasheed si colab., 2014; Mujeeb-Kazi si colab., 2008; Tang si colab., 2008).

Triticum turgidum var. dicoccoides este o importanta resursd genetica ce poate fi
utilizatd pentru a imbunati actualele soiuri moderne de grau cu noi gene valoroase. Este
sursd valoroasd pentru continut ridicat de proteine (Liu si colab., 2019), rezistentd la
agenti patogeni (Zhu si colab., 2022; Zhang si colab., 2019; Saccomanno si colab., 2018;
Peng si colab., 2013; Xie si colab., 2008; Oliver si colab., 2007; Marais si colab., 2005;
Uauy si colab., 2005), toleranta la secetd (Krugman si colab., 2011), continut mai mare de
proteine prin introducerea genei Gpcl transferata de la Triticum dicoccoides (Saulescu si
colab., 2010).

Culturile perene se caracterizeaza prin capacitatea de a recreste dupa fiecare recolta,
oferind o acoperire mai bund a solului decat cultura anuala. Datorita sistemului radicular
extins, culturile perene reprezintd o resursa valoroasa pentru reducerea eroziunii solului,
economisirea resurselor de apd si nutrienti, dar si pentru cresterea retentiei carbonului in
sol. Studiile legate de obtinerea soiurilor perene de grau au inceput In urma cu
aproximativ 100 de ani 1n fosta URSS si de acolo s-au extins in multe tari, primul soi de
grau peren, Montana-2 (MT-2) fiind obtinut in urma cu mai bine de 30 de ani (Schulz-
Schaeffer si Haller, 1987; Jones si colab., 1999).

Speciile perene de Thinopyrum sunt resurse genetice importante pentru imbunatitirea
graului cultivat datoritd numeroaselor gene de rezistenta la agenti patogeni (Li si colab.,
2022; Zhan si colab., 2014), deficit de fosfor (Zhang si colab., 2021), calitate superioara
(Garg si colab., 2014), stres hidric (Culman si colab., 2013) dar si pentru afinitatea
genetica cu graul cultivat.

Elymus L., cel mai mare gen din familia Poaceae si din tribul Triticeae, cuprinde
aproximativ 150 de specii distribuite in principal in zonele temperate din emisfera
nordica. Citologic, speciile din genul Elymus contin subgenomuri St, H, Y, P si W din
genomurile Pseudoroegneria, Hordeum, Agropyron si, respectiv, Australopyrum. Speciile
din genul Elymus au relatii taxonomice stranse cu graul, secara si orzul si, prin urmare,
servesc ca rezervor genetic de potentiale gene striine pentru imbunatitirea acestor culturi
impotriva anumitor factori de stres dar si a altor trasaturi agronomice (Khan si colab.,
2022). Exista numeroase studii stiintifice care au avut ca scop incrucisarea Elymus sp. cu
graul comun pentru a transfera: genele de rezistenta la agenti patogeni (Steed si colab.,
2022; Gong si colab., 2019; Ma si colab., 2019; Zeng si colab., 2013; Wang si colab.,
1999) toleranta la secetd (Kumar si colab., 2022; Khan si colab., 2022; Ruan si colab.,
2013), calitate (Yan si colab., 2021; Wilkinson si colab., 2018).
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Leymus este un gen care cuprinde aproximativ 50 de specii, toate originare din
regiunile temperate ale Emisferei Nordice. Speciile acestui gen se gasesc cel mai adesea
n Asia de Est, America de Nord fiind un centru secundar. Numeroase gene provenind de
la diferite specii de Leymus sp au fost utilizate pentru a imbunatati soiurile cultivate de
grau 1n ceea ce priveste: rezistenta la salinitate (Xiao si colab., 2012; Liu si colab., 2001),
diferiti agenti patogeni (Ma si colab., 2019; Zhao si colab., 2019; Zhang si colab., 2017;
Rahmatov si colab., 2016; Yang si colab., 2015; Bao si colab., 2012; Qi si colab., 2008;
Chen si colab., 2005), toleranta la stresul termic (Edet si colab., 2018; Mohammed si
colab., 2014), absortia azotului la nivel radicular (Subbarao si colab., 2021).

Orzul (Hordeum vulgare) este a patra cea mai mare culturd de cereale la nivel global,
dupa grau, orez si porumb, fiind o culturd care se preteaza pentru cultivarea pe o diversa
varietate de medii. Planta isi are originea undeva in Estul Mijlociu, unde se pare ca a si
fost domesticit acum circa 8000 1.Hr. din progenitorul sdu salbatic Hordeum spontaneum
(Morrell si Clegg, 2007). Taxonomic, orzul apartine tribului Triticeae din familia
Poaceae (Gramineae). Pe baza morfologiei, Bothmer si Jacobsen au identificat patru
sectiuni, una dintre acestea fiind Hordeum, ce cuprinde 3 specii.

Specii sdlbatice ce pot fi utilizate pentru ameliorarea orzului

Hordeum vulgare subsp. spontaneum, este ruda salbatica primara a orzului si o sursa
importanta de diversitate geneticd pentru ameliorarea orzului cultivat. Orzul salbatic a
fost folosit cu succes ca sursd de gene pentru: toleranta la salinitate (Ebrahim si colab.,
2020; Shavrukov si colab., 2010) continut ridicat in B-glucani si microelemente (Elouadi
si colab., 2021), rezistentd/toleranta la secetd sau arsita (Bahrami si colab., 2019; Lakew
si colab., 2011, 2013; Tyagi si colab., 2011; Chen si colab., 2008; Talame si colab.,
2004), rezistentd la agenti patogeni (Rehman si colab., 2021), calitate si adaptabilitate
(Zhou si colab., 2016; Gong si colab., 2013; Eglinton si colab., 1999).

Hordeum bulbosum L., de asemenea o ruda silbatica a orzului, este considerat o sursa
valoroasa de diversitate geneticd pentru imbunétatirea orzului cultivat, in special in ceea
ce priveste rezistenta sau toleranta la patogeni. Populatiile de orz sélbatic sunt surse
bogate de variatii alelice, grupate in diferite seturi de cromozomi si conferind caractere
precum: toleranta la seceta (Chen si colab., 2008; Lakew si colab., 2011; Naz si colab.,
2014), la salinitate (Wang si colab., 2016; Garthwaite si colab., 2005), rezistenta la
diferiti patogeni (Hoseinzadeh si colab., 2020; Yu si colab., 2018; Fetch si colab., 2009;
Pickering si colab., 1995), obtinerea liniilor dublu haploide la orz si grau (Mihdilescu si
Giura, 1998).

Porumbul (Zea mays ssp. mays) apartine familiei Poaceae si tribului Maydeae care
cuprinde sapte genuri, printre care si Zea si Tripsacum. Genul Zea este format din patru
specii dintre care numai Zea mays L. (2n = 20) este importantd din punct de vedere
economic. Specia isi are originile in Mexic si America Centrald (Singh si Kumar, 2016),
datele arheologice aratind ca acesta a fost cultivat incepand cu acum 2000-2500 ani 7.Hr.

Diversitatea fenotipica si geneticd extraordinara a porumbului, fara nici o asemanare
morfologicd evidenta cu vreuna din rudele sale salbatice, a condus la existenta unor teorii
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diferite asupra originii sale evolutive, cea mai cunoscutd si acceptata fiind aceea ca
porumbul a evoluat din teosinte (Galinat, 1988; Cuevas-Sanchez, 2011; Serna-Saldivar,
2010). Odata cu evolutia geneticii moleculare, ipoteza evolutiei porumbului din teosinte a
fost edificata prin identificarea formelor de teosinte, respectiv Zea mays ssp. Parviglumis
si Zea mays ssp. mexicana, ca stramosi directi ai porumbului cultivat (Yang si colab.,
2023). Prin urmare, elucidarea originii acestei culturi reprezintd un caz tipic in care
analizele moleculare moderne, au fost esentiale pentru a diferentia cel mai apropiat
stramos al porumbului de alte rude salbatice apropiate.

Ca si in cazul altor culturi de interes agronomic, ameliorarea extensiva a porumbului,
pentru randament si calitate, a determinat pierderea altor multe caractere de interes, ceea
ce a dus la o vulnerabilitate crescutd la stresul biotic si abiotic. O solutie pentru
remedierea acestor probleme putdnd fi utilizarea unor gene valoroase de la rudele
salbatice ale porumbului, teosinte si Tripsacum dactyloides. Acestea pot fi incrucisate cu
porumbul fiind considerate surse bogate de gene neatinse pentru trasaturi pe care
porumbul cultivat le-a pierdut sau nu le poseda.

Specii salbatice ce pot fi utilizate pentru ameliorarea porumbului

Speciile de Teosinte, cele mai apropiate rude sélbatice ale porumbului, cuprind ierburi
anuale: Zea luxurians, Zea mays spp. Parviglumis, Zea mays spp. huetenangensis sau
perene: Zea diploperennis si Zea perennis, toate avandu-si originea in Mexic sau America
Centrala.

Introgresia de gene de la aceste rude silbatice ale porumbului, a fost utilizata pentru: a
conferi rezistenta la agenti patogeni (Amusan si colab., 2008; Rich si Ejeta, 2008; Menkir
si colab., 2006; Wei si colab., 2003; Kim si colab., 1999; Ramirez, 1997; Lane si colab.,
1997; Pésztor si Borsos, 1990; Findley si colab., 1982), daunitori (Ramirez, 1997,
Pasztor si Borsos; 1990), toleranta la baltire (Mano si Omori, 2007).

Genul Tripsacum este compus din aproximativ 12 specii perene, majoritar Tntalnite in
Mexic si Guatemala, dar sunt raspandite si in regiunile calde din SUA si America de Sud,
cateva specii fiind prezente chiar si in Asia si Asia de Sud-Est. Speciile de importanta
economica pentru agricultura din acest gen sunt Tripsacum dactyloides si Tripsacum
laxum. Avand ca scop ameliorarea actualilor hibrizi cultivati de porumb, Tripsacum a fost
utilizat pentru trasferul unor gene de rezistenta la: daunatori (Prischmann si colab., 2009;
Eubanks, 2006; Moellenbeck si colab., 1995), boli (Gurney si colab., 2003; Rich si Ejeta,
2008; Kim si colab., 1999; Gurney si colab., 2003; Bergquist, 1979), toleranta la salinitate
(Klein si colab., 2006; Hameed si colab., 2016), rezistentd/tolerantd la secetd (Clark si
colab., 1998; Eubanks, 2000; Maazou si colab., 2017; McMillen si colab., 2022).

SITUATIA ACTUALA LA NIVEL NATIONAL

Efectele schimbadrilor climatice sunt din ce in ce mai vizibile si in Romania, cu atat
mai mult cu cat cea mai mare parte din suprafetele agricole nu beneficiaza de irigatii.

Prin urmare, avem nevoie de solutii cat mai rapide pentru obtinerea unor genotipuri cu
capacitate mare de adaptabilitate si performante, iar acestea nu vor putea fi obtinute la
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timp doar prin utilizarea exclusiva a metodelor clasice de ameliorare, deoarece rata de
castig genetic pentru toleranta la stresul abiotic va fi limitata de distanta filogenetica si
nivelul scazut de hibridare. Pentru a depasi aceste impedimente, utilizarea markerilor
performantelor actualelor genotipuri de cereale.

De aceea, exploatarea biodiversitatii disponibile in bancile de gene si a diversitatii
disponibile 1n naturd este o necesitate pentru reusita identificérii de noi resurse genetice
ce pot fi utilizate pentru a depasi pierderile de productie cauzate cresterea temperaturilor
si diminuarea precipitatiilor.

In tara noastrd au existat preocupiri pentru adaptarea culturilor la schimbarile
climatice, fiind vizate culturi precum: porumbul (Varga si colab., 2022), graul (Ciuca si
colab., 2009, 2021; Serban si colab., 2019; Giura si colab., 2019), orzul (Rizza si colab.,
2018) etc.

In acest context, cercetirile noastre au ca scop si identifice, si colecteze si si
protejeze diversitatea geneticd a plantelor ce prezintd caracteristicile necesare pentru
adaptarea celor mai importante culturi la schimbarile climatice. De asemenea, ne
propunem sa punem la dispozitia amelioratorilor aceasta diversitate, astfel incat sa poata
fi folositd In continuare pentru obtinerea de noi soiuri, adaptate la conditiile climatice
actuale si la schimbarile care vor urma. Pana in prezent, au fost identificate in flora
spontand genotipuri de Leymus care au fost utilizate pentru efectuarea unor hibridari. Au
fost solicitate genotipuri sdlbatice de cereale de la bancile de gene, o parte din ele au fost
deja cultivate (figura 1), respectiv genotipurile care au ajuns in perioada corespunzitoare
semanatului, restul urménd sa fie cultivate si analizate.

PoCORHBNE

Figura 1 — Rude salbatice ale cerealelor in campul INCDA Fundulea,
Triticum timopheevii (stAnga) si genotipuri de Teosinte (dreapta)
[Crop wild relatives in NARDI Fundulea experimental field
Triticum timopheevii (left) and Teosinte genotypes (right)]

Cele zece banci de gene care au raspuns favorabil pana in prezent solicitérilor noastre
(Nordic Genetic Resource Center, National Germplasm Resources Laboratory, Wheat
Genetics Resource Center Gene Bank, CIMMYT Wheat Bank, CIMMYT Maize Bank,
National Agricultural and Food Centre and Research Institute of Plant Production,
Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, Institute of Biosciences and BioResources, The
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Federal Ex situ Gene Bank Gatersleben si Banca de Resurse Genetice Vegetale ,,Mihai
Cristea” Suceava) ne-au permis colectarea a mai mult de 200 de genotipuri de specii
salbatice (tabelul 1), acestea reprezentand potentiale surse de ameliorare pentru actualele
genotipuri de cereale cultivate.

Denumirea speciilor silbatice colectate de 1a binci de gene

(Crop wild relatives collected from gene banks)

Specii salbatice si genotipuri vechi receptionate in anul 2023

Aegilops columnaris

Elymus kronokensis

Triticum aestivum

Aegilops cylindrica

Elymus lanceolatus

Triticum araraticum

Aegilops kotschyi

Elymus repens

Triticum boeoticum

Aegilops lorentii

Elymus tsukushiensis

Triticum dicoccoides

Aegilops markgrafii

Hordeum bulbosum

Triticum monococcum

Aegilops searsii

Hordeum distichum

Triticum spelta

Aegilops speltoides

Hordeum hrasdanicum

Triticum timopheevii

Aegilops tauschii

Hordeum marinum

Triticum turgidum

Aegilops ventricosa

Hordeum murinum

Triticum urartu

Avena byzantine

Hordeum spontaneum

Zea diploperennis

Avena falcata

Hordeum vulgare

Zea luxurians

Avena sativa

Leymus angustus

Zea mays sbs. parviglumis

Avena strigosa

Leymus arenarius

Zea nicaraguensis

Elymus borianus

Leymus mollis

Zea mays ssp. mays

Elymus caninus

Leymus paboanus

Zea mays sbs. mexicana

Elymus dahuricus

Leymus racemosus

Tripsacum dactyloides

Elymus elongatus

Thinopyrum bessarabicum

Elymus fedtschenkoi

Thinopyrum intermedium

Tabelul 1

In cadrul proiectului PN 23.18.01.01 “Abordari moleculare, citogenetice si fiziologice

pentru adaptarea cerealelor la schimbari climatice” finantat de Ministerul Educatiei si
cercetdrii, plantele de Leymus sp. cu rizomi, identificate in flora spontana, au fost utilizate
pentru hibridari, de asemenea s-a realizat si analiza citologica la nivel de radicele.

Rezultatele au demonstrat utilitatea markerilor moleculari in completarea si
accelerarea procesului de obtinere a noi genotipuri cu rezistentd/tolerantd la actiunea
nefavorabild a factorilor biotici si abiotici.

Identificarea, procurarea si cultivarea primelor genotipuri de Teosinte reprezintd
startul infiintarii colectiei de specii salbatice pentru porumb [raport annual Proiect Nucleu
PN 23.18 (CROPREZ)] (https://www.incda-fundulea.ro/cercet/pronuc/rappn23.pdf).

CONCLUZII
Speciile sdlbatice au un rol foarte important In mentinerea variabilitatii genetice,

utilizdnd potentialul lor genetic putem identifica solutii pentru a asigura productia
durabild a culturilor in contextul actualelor schimbari climatice, motiv pentru care
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cercetarile ce vizeazd mentinerea variabilititii In vederea asigurarii adaptabilitatii
culturilor trebuie sa devina prioritare.

Progresul rapid al tehnicilor moleculare, precum ameliorarea asistatd de markeri
moleculari si tehnicile de hibridare interspecifica vor contribui la cresterea capacitatii de
utilizare a acestor caractere valoroase provenite de la rudele salbatice ale culturilor.

Viitoare studii asupra trasaturilor fenotipice si genotipice ale rudelor sélbatice ar putea
extinde considerabil elucidarea rolului anumitor alele si a fluxului de gene intre culturile
cultivate si rudele lor sélbatice.

Sursa de finantare

e Proiectul Nucleu PN 23.18 “Adaptarea principalelor culturi agricole la schimbarile
climatice prognozate pentru Romania, prin metode genetice si tehnologice moderne”,
subproiectul PN 23.18.01.01 “Abordari moleculare, citogenetice si fiziologice pentru
adaptarea cerealelor la schimbari climatice”, Contract 43N/2023, finantat de Ministerul
Cercetdrii, Inovarii si Digitalizarii.
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