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BEVEZETES

A patogenezishez kothiet(PR) fehérjek a ndveényi rezisztencia valaszok deneffektor
molekuléi. Altalanosan elterjedtek a névényvilagbjatenleg tizenhét in. PR csaladba soroljak
6ket biologiai €s biokémiai tulajdonsagaik alapjaviindezidaig egyetlen PR csaladot sem
azonositottak, amely lipdz, vagy lipaz-dzeenzimeket tartalmazna, noha szdmos kutatas
igazolta, hogy a lipazok, ill. lipid eredetszignalok fontos szerepet toltenek be kiléhoz
néveényi stresszvalaszokban.

A lipazok az észterazokhoz hasonléan az alfatuétaldz enzimek csoportjdba tartoznak
és preferencidlisan hosszU szénlancu lipid moléktldidrolizalnak glicerinné és szabad
zsirsavakka, mig az észterdzoksstgban rovid szénlancu lipideket hidrolizalnak. Mivgy a
jazmonsav (JA) ndveényi stresszhormon is lipid szaék, mar koran felismerték a lipid
molekuldk jeleriségét a JA szignal utat aktivalo sebzési véalaszokiavekkel késbb
kimutattdk, hogy dohany ndvényekben a szalicils&A)( medidlta szisztémas szerzett
rezisztencidban (SAR) is jelésta lipid alapu jelatvitel a SABP2 proteinen ketészamelynek
SA gatolta észteraz aktivitdsa van. LildArabidopsis thalianpndéveényekben homolog funkciot
toltenek be az AtMES proteinek, melyeket ugyan&ssterazokként azonositottak. Emellett még
szamos, kevesse jellemzett lipaz enzimet is leirayek szintén kapcsolatba hozhatok névenyi
stresszvalaszokkal. Ezeélég két csoportbol keriilnek ki, a GDSL lipazoketlle a 3-as tipusu
lipdzok csoportjabdl.

A GDSL lipdzok (més nevezéktan szerint SGNH lipdzakondsen érdekesek a névényi
rezisztencia folyamatok szempontjabdl. Ide tart@i®LIP1 enzim, amely ésen indukalodik az
etilen (ET) analog etefon kezelés hatasara és doseerepet jatszik az Arabidopsis névéenyek
Alternaria brassicicola elleni védekezésében, mint jelatviteli komponerss r@int direkt
antimikrobialis aktivitassal rendelk&fehérje egyarant. Kébb azt is felismerték, hogy a GLIP1
tultermeb ludfii novények megemelkedett rezisztenciat mutafkitdenaria fertozéssel szemben,
és egy GLIP1-ET szignalut lelésegeét is felvetettek, mely a SAR-t0l figgetleniiikddhet. Az
Arabidopsis GLIP fehérjék egy masik tagja a GLIREelyet mRNS szinten a SA, a metil
jazmonat (MeJA) kezelések és az etefon egyarantkéithk, szintén befolyasolja a noveényi
rezisztencia valaszokat az auxin szignalut gatiégéan. Erdekes, hogy itt a génexpressziot ilyen
antagonisztikus hatasu kémiai kezelések egyar&oztdk. A CaGLIP1 ugyancsak egy GDSL



lipdz, amelyet paprikabdl izolaltak, és amelynekresgszidja kifejezett szovet specifitast mutat.
Olyan transzgénikus ludfnévényekben, amelyekben mesterségesen csenddsa&@aGLIP1
gént a Xanthomonascamprestris fertézés tlnetei jelefisen csokkentek, a baktériumok
novekedése pedig korlatozott volt a kontroll nowekhez képest. Ezzel szemben a gén
tultermeltetése novelte az Arabidopsis novényekékogysagat a korokozora. Egy masik
paprikabdl izolalt GDSL lipaz ésen indukalddott MeJA kezelés hataséara és sebrésaha is,
és valésziti, hogy fontos szerepe lehet a CaPR4 expresszi@lgpasaban. A Br-Sil szintén
egy lipaz enzim, amelyet kinai kel levelekben éarazban azonositottak ékent és efs
indukciét mutat a SA analdg benzotiadiazol (BTHzéés esetén csakugy, minPaeudomonas
siryngaebakterialis ferdzés hatdséara, a JA vagy az ET hormonok hatasaantisem. A GER1
nevi GDSL lipazt rizs ndvényekben azonositottak és mhegéottak, hogy a JA stresszhormon,
valamint a vords/tavoli vords hullamhossz tartontdng$ fénysugarzas egyarant indukélja a
kifejezodését. Jéval tobbet tudunk a masik lipaz csop@taa tipusu lipazok funkcidirdl.

Ezek k6zé az un. 3-as tipusu lipaz doménnel rerdieldfa/béta hidrolazok kdzé tartozik
harom fehérje, amelyeknek alapvetszerepe van az Arabidopsis noévények biotikus
stresszvalaszaiban. Ezek a PAD4, az EDS1 és a SIAfehérjék, amelyek a patogén tamadasok
elleni el$dleges védelmi rendszert alkotjak Arabidopsisbaran®s kisérlet vizsgalta a 3-as
tipusu lipdzok bioldgiai szerepeit, mégis keveseni a fehérjékn vivo szubsztratjairdl, illetve
lipolitikus aktivitasarol. Tulajdonképpen az sematbs, hogy ténylegesen rendelkeznek-e ilyen
biokémiai aktivitadssal. Az altalunk vizsgalt PRLIEhérjék szintén a 3-as tipusu lipazok kozé
tartoznak. Kilenc gént azonositottak a lidfenomban, amelyek PRLIP fehérjéket kodolnak,
harom génnek -PRLIP3 PRLIP8 PRLIP9 — a rizs genomban is megtalaltdk az ortologjait.
Kimutattak, hogy aPRLIP1, a PRLIP2 és aPRLIP6 gének efsen indukalodnak biotikus
stresszhatasokra. A rekombinans PRLIP1 fehérje kex&hin vitro korilmények kozott eszteraz

aktivitast is mutatott.



CELKIT UZESEK

I. In silico vizsgalataink soran:

1. Osszehasonlitani a PRLIP aminosav szekvenciakatfé denombdl prediktalt lipolitikus
enzimek széles csoportjaval, hogy feltérképezziiasonlo biokémiai funkciot betdlt
enzimek kozotti strukturdlis hasonlésagokat.

2. Filogenetikai elemzések segitségével rekonstruglgencsalad molekuléaris evollciéjat
magasabb reridnévényekben, hogy megtudjuk, az ArabidopgRLIP gének ortolégjai
eléfordulnak-e mas fajokban is.

3. Atvizsgalni microarray adatbazisokat, hogy Ujabbatalat nyerjink a kiilonbéz
ArabidopsisPRLIP gének stresszhatasokra bekovetkezpresszids valtozasairdl.

. Kisérletes munkank soran:

1. Megvizsgalni az eddig részéletesen nem jellemzetbilopsisPRLIP géneket PRLIP3
PRLIP8 ésPRLIP9, kulonos tekintettel a stresszhormon kezeléselshaa megjelén
illetve a szerv specifikus expresszidés kulonbségeknogy megtudjuk hasonléan
reagalnak-e ezekre a hatarokra, mint a géncsatbéd paralog tagja.

2. Megvizsgélni a s86 PRLIP génjeinek korokoz6 tdmadas hatadsara bekovétkez
expresszids vélaszait Pinot Noir és Cabernet Saanigslfajtdkban, hogy megtudjuk
vajon mutatnak-e hasonld, intenziv stresszvalaszmiya masik névényfaj ortoldég génjei
is.

3. Osszehasonlitani antagonista hatasi stresszindukielések hatasat aoésg PRLIP
génjeinek expresszidjara Pinot NoibEmovenyek leveleiben, hogy megismerjik melyik

névenyi szignalutakhoz kothiet gének szabéalyozasa.



ANYAG ES MODSZER

Az in silico génexpresszids vizsgalatok, az adatbazis elemzesdilogenetikai analizis

A microarray adatok az NCBI Gene Expression Omnighip://www.ncbi.nim.nih.gov/geo/)
adatbazisbol szarmaznak. Az Arabidopsis protedons 3Hausa lipaz enzimjeit InterProScan
(http://lwww.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/) kereségitségével azonositottuk. Az altalunk vizsgalt
25 novényfaj genom informacioja a Phytozome v7.0 atls@isban talalhatd
(http://lwww.phytozome.net). A szekvenciakat a Jaliszamitogépes programmal illesztettik a
ClustalWy, illetve a MUSCLE metédusok segitségéAdilogenetikai vizsgalatokat a PAUP* 4.0
szoftverrel végeztik. A tavolsag alapl moédszerekik@ szomszéd 6sszevond algoritmust

alkalmaztuk (Neighbour Joining), a Bootstrap teeztd 000 ismétlésben végeztik.

A nodvénynevelés és a kémiai kezelések

Vizsgélatainkhoz a ladf (Arabidopsisthaliang Columbia Okotipuséat alkalmaztuk. A magokat
foldkeverékben csiraztattuk, majd 1 hetes korhamldltiik tzegkockakba. A Pinot Noir és
Cabernet Sauvignon &p fajtakat a PTE Si#észeti és Boraszati Intézete bocsatotta
rendelkezéslinkre. A kisérleti novényeket verndlizalovessdkbol hajtattuk, amelyeket
perlitben neveltink tovabb. A kémiai kezelésekhétrimm-szalicilat, benzotiadiazol (BTH),
jazmonsav (JA) és NaCl vizes oldatait alkalmaztaknetezéses vagy bedntozéses moédszerrel.
Az etilén (ET) kezeléseket zart térben végeztiklis2tharmattal Erysiphe necatgrfert6zott
szloleveleket szabadfoldi  kulturabol gyottuk és a ferizottség mértéke szerint
csoportositottuk.

A DNS/RNS izolalas, reverz transzkripcio és a kvaitativ PCR

A genomi DNS mintdkat DNeasy Mini Kit segitségévesdlaltuk. A totdl RNS mintakat
folyékony nitrogénben fagyasztott és poritott ngwv&zovetekBl vontuk ki. DNaz | kezelést
kovetben az RNS mintdk miéségét denaturdld agar0z geélelektroforézissel @itetiik,
koncentraciojukat NanoDrop ND-1000 készulékkel frnérimeg. A cDNS mintdkat 4ug
(Arabidopsis), ill. 200 ng ($#6) RNS mintakbol szintetizaltuk First Strand cDNAMByesis Kit
segitségével oligodT(18) primer felhasznalasaval.



A kvantitativ val6s iddj PCR vizsgalatokat (qPCR) a Step Gh&eal-Time PCR System
segitségével végeztilk. A relativ génexpresszidagdokat a Step OH& 2.0 szamitégépes
programmal szamoltuk AACT mddszerrel. Beds kontrollnak azUbiquitin2 gént véalasztottuk
szakirodalmi adatok alapjéaz Arabidopsis mintak esetébenglézgénexpresszios méréseknél
pedig azElongéacids faktor 2 alfggént alkalmaztuk. Az amplifikacio 2@ térfogatban tortént,
amelybe 6sszemértiink 10 ROX tartalmi Maxim&”" SybrGreen 2 x Mix-et, 0,fl-t mindkét
10 pmol{d koncentracioju primerdd, 8,5 ul vizet és 2ul-t a higitott cDNS mintakbol, a
kovetked PCR program szerint: 10 minédenaturacié 95°C-on, amelyet 45 cikluson keresztl
15 s denaturacid kovetett 95°C-on, 30s tapadas -66;C0s elongacié 72°C-on. A mérések
soran 3 technikai replikdtumot alkalmaztunk ming&mk az amplikonokat pedig olvadasi gorbe
felvételével ellediriztuk.

A PCR fragmentek klonozasa és szekvenalasa

A klénozand6 PCR termékeket DreamTaq™ DNS polimeggitségével allitottuk @123 pl
térfogatu reakciokban amelynek 6sszetételepR® x DreamTaq™ puffer; 0,5 mM dNTP mix;
1-1 uM az egyes primerekify 4 ul gDNS, illetve cDNS minta; 1,25 U enzim és 12)5viz. A
PCR termékeket 0,5 x TBE tartalmu 1,5%-0s agardengtuttattuk, a fragmenteket a GeneJet
Gel Extraction Kit segitségével izolaltuk. A fragmeket a pJET1.2 plazmid vektorba a
CloneJET PCR Cloning Kit segitségével klbnoztukraxszformalashoEscherichia coliDH5
alpha kompetens sejteket hasznaltunk. A transziédsnha pJET1.2 forward és pJET1.2 reverse
primerek segitségével ellénitik kolonia PCR segitségével. A DNS szekven&aBTE AOK
Orvosi Genetikai Intézetében végeztik Big Dye Cy8knguencing Kit felhasznalasaval ABI
PRISM 3100 Genetic Analyser készulék segitségével.

EREDMENYEK

A PRLIP proteinek egy 6nallé csoportot alkotnak azArabidopsis 3-as tipusu lipazok kozott
Kilenc PRLIP gént azonositottak Arabidopsis ndvényekben, arkaty@degyike tartalmaz egy
3-as tipusu lipaz domént. Egy korabbi atfogd szekwe vizsgélat soran 0Osszevetettik a
szekvencidikat 116 ArabidopsisbOl szarmazé lipasztedaz illetve foszfolipdz enzim
szekvenciaval. Ez igazolta a csoport monofiletikesedetét. Filogenetikai vizsgalataink



kimutattdk azt is, hogy a PRLIP fehérjék nem homg@d mas, 3-as tipusu lipazoknak igy a
novenyi védelemhez kotlieEDS1-nek vagy a PAD4-nek sem. A PRLIP csoport rfitatius

eredetét a gének jellegzetes exon-intron szerkézatdtdmasztja.

Az Arabidopsis PRLIP gének expresszids kulonbségei

A PRLIP gének (kulonds tekintettel az eddig még nem jetketPRLIP3, PRLIP9 ésPRLIPS
génekre) expresszios valtozasaitoként microarray adatok segitségével prébaltuk vlrsg
Sajnos az adatok kozott elég sok bizonytalanséga@iléntmondast fedeztiink fel. Ezt részben
okozhatja a gén annotacidk pontatlansaga, de dalaggzekvencia-szitithasonlosag is. Végul

a kisérletes megkozelitést részesitettithyden, amelynek soran kvantitativ valos d&CR
technikat alkalmaztunk. Ennek soran kilonbdzmai agensekkel kezeltik a szabalyozott
korulmények kozott tartott kisérleti novenyeket dnajpértik azok génexpresszios valaszait.
Méréseink alapjan #RLIP3, a PRLIP9 és aPRLIP8 gének mindegyike egy relative magas
transzkripciot mutatott minden altalunk vizsgaltwztben. Ezen belll BRLIP3 gén esetében
gyokerekben, @PRLIP9 esetén termésekben, RRLIP8 esetében pedig szarakban meértik a
legmagasabb expressziét. Tovabbi fontos kulonbdsggy ezen gének inkdbb allandé expressziét
mutattak és joval kevésbé reagéltak stresszhat@samemben a géncsalad tobbi tagjaval
(elsssorban @RLIP1,PRLIP2ésPRLIP6gének).

Az Arabidopsisthaliana és azA. lyrata PRLIP génklaszterének dsszehasonlitasa

A PRLIP géncsaladdot ed&ént ludfi (Arabidopsis thalianp modell névényben jellemezték.
Azo6ta meghataroztak egy kdzel rokon fajAaabidopsis lyrataeljes genom szekvencigjat is. Ez
j0 lehebséget kinalt, hogy a két f&§RLIP génjeit dsszehasonlitva, informacidkat kapjunk a
géncsalad molekularis evoluciojarol. RRLIP3 PRLIP9 és PRLIP8 gének mindkét fajban
megtalalhatéak voltak, elszortan, kilonbdaomoszémakon és kulonb®genomi régidkban
lokalizalodtak. Ezzel szemben a csalad tobbi téajeelyek efteljes stresszvalaszokat mutattak)
minkét fajpban egy-egy génklaszterben csoportogulegtobb PRLIP gén azonos pozicibban és
azonos orientacioban fordul éelmindkét homolég genomi régiéban. Azonban jelent
kilonbségek is megfigyelhit. A PRLIP2 gén példaul teljes egészében hianyzikAadyrata
genombol. Tovabbi kilénbség @z lyrata PRLIP1 és PRLIP4 génje kozott megtalalhatd kis
kodold régié (mely egy feltételezett GTP &dfehérjét kodol), amely azonban hidnyzik az



A. thaliana PRLIP klaszterébl. Tovabbi kilénbség a fajok kozott RRLIP4 gén kopidinak
szama, amelyekdb kettével tobb talalhatdo meg & lyrataban, mint aA. thalianaban.

A noveényi PRLIP fehérjék altalanos és genom spedkis csoportokra oszthatok

Ahogy a két taxonomiailag kozeli rokon Arabidopfa esetében megfigyeltik, mindossze 5
millié évnyi fuggetlen evolucio is elég volt ahhdmgy jelends kilonbségek alakuljanak ki a
PRLIP génklasztereik kdzott. Szerettiik volna, magasakbriomiai szinteken is rekonstruélni a
géncsalad evoldcibjat, ezert atvizsgaltuk a jelgnteozzaférhét 25 névényi genomot a
Phytozome adatbazisban és oss#ggitik a PRLIP fehérjék homoldgjait. Osszesen PEA.IP
homolég protein szekvenciat azonositottunk 23 ngfagbol. A két zéldalga faj esetében nem
tudtunk egyértelin PRLIP ortolégokat azonositani. A filogenetikai sgalathoz a
Physcomitrelldlombosmoha harom PRLIP fehérjéjét alkalmaztuk saportként, a belcsoportot
pedig a Tracheofita novények szekvenciai alkotfalSelaginellaszekvenciék jelentkeztek alapi
helyzetben a torzsfan, a zarvatékrszekvenciai pedig két nagy kladot alkottak. Miédkagy
klad esetében a termindlis agakon kilonféle zamétedvények PRLIP fehérjéjét talaltuk: az
elss ilyen csoportba kerult az Arabidopsis PRLIP8 sasloia, mig a masodikba a PRLIP3 és a
PRLIP9 szekvencidk. Megallapitottuk tehat, hogykae& azdsi proteineknek az ortologjai
minden megszekvenalt zarvatérgenomban megtalalhatoak, igy ,altalanos” PRLIREfgknek
neveztiksket. Erdekes jelenség, hogy a pazsitfiivek genoanjaititalaban négy paralég PRLIP8
szekvencia és két PRLIP3/9 szekvencia figyélhmeg. A torzsfa tobbi dgara szinte kizarolag
egy-egy adott névényfajra specifikus szekvenciakiilii PRLIP csoportok keriltek. Osszesen
kilenc ilyen klad kulonithét el a filogenetikai fan. Az altalanoBRLIP génekkel szemben
ezeknek a fehérjéknek génjei altalaban egy gértiddsen kodoltak az ArabidopsiBRLIP
klaszterekhez hasonléan, tehat a géncsalatl jelemzése soran vizsgdRRLIP1, PRLIP2
PRLIP4 PRLIPS PRLIP6ésPRLIP7gének altal kodolt fehérjék valbjaban egy ilyeyesdj, az

Arabidopsis thalianaa specifikus szekvencia csoportot alkotnak.

Az A&ltaldnos és a specifikusPRLIP gének s#l6 novényekben is eltéé mddon
expresszalédnak
Ahogy a génexpresszios vizsgélataink ramutattakjihen aPRLIP gének kilonbaiféleképpen

nyilvanulnak meg, attél fudgn, hogy az altalanos, vagy a specifikus csopaidb@znak-e.



Hogy kideritsiik ez a jelenség mennyire altalano$\wenyvilagban, dsszehasonlitottuk vizsgalt
Arabidopsis PRLIP géneket egy tavolabbi rokon faj ortolog génjeivddiilondsen a
stresszfolyamatokhoz koétliegénexpresszios valtozasok tekintetében. A vizsgjakat a séloé
(Vitis viniferg) modell novényen végeztilk. Osszességéberitia genomban egy-egy kopia
talalhaté az altalanoBRLIP génekisl, amelyeketvVvPRLIP8ésVVPRLIP39-nek neveztink. A
16. kromoszoman talalhat6é tovabba egy specifivRLIP géneket tartalmazé génklaszter is.
Osszesen hét I6kuszt talaltunk ebben a génklagrtedmelyek DNS szintendésr homoldgiat
mutattak mas novényekPRLIP génjeivel. EzeketVVvPRLIPE VVPRLIPA VVPRLIPEK
VVPRLIPC VVPRLIPG VVPRLIPD és VVPRLIPBnevekkel jeloltik. Ezek koziul ¥vPRLIPG
biztosan csak egy gén fragment.\WPRLIPC és VVPRLIPF gének esetében az exon-intron
hatarok manudlis revizioja sokat segitett a téregdegninosav szekvencia meghatarozasaban.

Kérdéses volt azonban, hogy a predikBRLIP gének kdzul melyek transzkriptalodnak
ténylegesen, és jelennek meg mRNS szinten is. Ewizekéalatara terveztiink egy univerzalis
primert (VVUNIV) amelynek segitségével képesekwak amplifikalni barmelyPRLIP homolbg
régiot a hét kozul. A kapott PCR fragmenteket kkink, majd szekvenaltuk, igy
megbizonyosodtunk réla, hogy az alkalmazott kisiékigriilmények kdzott, az altalunk vizsgalt
mintakban, a hét potencialis specifikBRLIP homoldg régiobol csak kétt— VVPRLIPAés a
VVPRLIPC- transzkriptalddik. A vizsgalatunkat kulonlidezervekbl szarmazo, illetve fedtzott
es ferbzetlen levélmintdkon is elvégeztik. Megjegyz&érazonban, hogy a tobbBYvPRLIP
paraldg gén is expresszalodhat bizonyos altalunk nmezsgalt szovetekben vagy specialis
koralmeények kozott, illetve ¥vPRLIPAesVVPRLIPCtemplatok efs kompeticidja is okozhatta,
hogy nem sikerilt a tobbi specifikl6vPRLIP gént transzkripcios szinten ezzel a modszerrel
detektalnunk.

A szovet, ill. szerv specifikus expresszid szamawgen indukalta névényi gén fontos
ismérve. Megvizsgaltuk ¥vPRLIPgének transzkripcids kilonbségeit kezeletleiiésmovények
kilonboz szerveiben. Az altaland3RLIP gének kdzul mind &vPRLIP§ mind aVvPRLIP3/9
gének viszonylag egyenletes transzkripcios szintghttak a vizsgélt szévetekben, a legnagyobb
mért kilénbség is minddssze 2,5-szeres érték taltel szemben a specifikusékz PRLIP
gének sokkal kifejezettebb kilénbségeket mutatraklapexpreszios értékeikben, mintegy 160-
szoros kulonbséget is detektaltunk példawd@RLIPAgéen esetében a levelek és a viragok

kbzott.



Megvizsgaltuk tovabba, hogy a é& PRLIP géncsalad tagjai mennyire kotblet
kilonboz stresszfolyamatokhoz, ezért megmeértik @&sPRLIP gének expresszios valtozasait
kalonféle stresszhatasoknak kitettélgtevelekben. Eként a Pinot Noir és a Cabernet
Sauvignon s#6 fajtdk lisztharmattal Erysiphe necatgr fertézott leveleit dolgoztuk fel.
Megfigyeltik, hogy a specifikugvPRLIPgének expresszidja mindkétss fajtaban markansan
emelkedett a fedzés hatdsara. A gyenge tarés 26-szoros (a Pinot Noir fajta esetében), gletv
80-szoros (a Cabernet Sauvignon fajta esetébenlkedést okozott &/VPRLIPAgén mRNS
szintjében, mig & vPRLIPCennél is magasabb, 125- illetve 500-szoros indikeiutatott az
egyes fajtdkban. Az altalanoBRLIP gének megnyilvanulasdban viszont jéval gyengébb
kilonbségeket figyeltink meg, amelyek szinte ellgolhatéak a specifikuPRLIP gének
expresszidjaban bekovetkezetitetjes emelkedéshez viszonyitva.

A medfigyelt jelenségeket laboratoriumi korilményeizott hajtatott S#évessshkon is
megvizsgaltuk, amelyeket kulonHzezisztencia folyamatokat indukéldo kémiai agensekk
kezeltink. Ezeket a vizsgélatokat a Pinot Nodil &ajtan végeztik, mert ennek a fajtdnak ismert
és nyilvdnos a teljes genom szekvencigja. Minthagyisztharmatfetizés séloben a SA
szignalutat indukalja, a kisérleti névényeken amiaal mesterséges induktorat, a BTH kezelést
alkalmaztuk. A feiizéshez hasonldéan ebben az esetben is megfigyethietlkét specifikus
VVPRLIPgén indukcidja, mig az altalanBRLIP géneknél csak gyenge, vagy nem szignifikans
fluktuaciokat figyelhettink meg az mRNS szintekb@nkisérleti novényekben ET kezeléssel
indukéltunk a SA jelatviteli utvonallal antagonigeis rezisztencia utat is az ET/JA szignalutat.
Az ET az 0sszes 8l PRLIP gén expresszios szintjét csokkentette, de a skesPRLIP gének

bizonyultak ré a legérzékenyebbnek.

AZ EREDMENYEK MEGVITATASA

A novényi PRLIP géncsalad az indukalhatd, védelemhez kétigéhek egy kevéssé jellemzett
csoportja. Eredményeink megsitették, hogy aPRLIP gének tobb tulajdonsagukban
hasonlitanak a tipikus PR fehérjéket kddolé génekhe

Az el ilyen tulajdonsdg, hogy a géncsalad tagjai naghtox@tossadgot mutatnak
transzkripcios indukalhatosag tekintetében. Ahodituk a PRLIP csaldd mindkét vizsgalt
novenyfajban két csoportra oszthato. Az egyik aéngvmikroba kélcsénhatashoz kotheagok



csoportja, amelyet filogenetikai vizsgalataink gapspecifikus csoportnak neveztink. A masik
az A&ltalanos PRLIP gének csoportja, amelyek nem d&dnek szorosabban ezekhez a
folyamatokhoz. A specifikuBPRLIPek eBsen indukalddnak biotikus stresszhatasokra, ahegy a
mindkét vizsgalt novényfaj esetében kimutattuk. ekes jelenség, hogy &®RLIP1 gén
megnyilvanulasat ellentétes hatasu szignél utvénegarant serkentik, amely jelenség a rizs
PR-1 géncsaladjaban is medfigyelbetkilonésen azOsPRlagén esetében. A PR gének
altaldban efteljes szovet specifitast, illetve féjléshez kotott regulaciot is mutatnak egészséges
novenyekben. Ezt a jelenséget is sikerilt kimutaitnumind az Arabidopsis, mind adé PRLIP
gének esetében.

A masodik hasonléosag &RLIP géncsalad és maPBR csalddok kozétt a gének
elrendeddése. Kimutattuk, hogy a specifikl®RLIP gének az altalunk vizsgalt névényfajok
tobbségében génklaszterekbe refdaek. Hasonlo jelenséget irtak le a germin{sZehérjék
esetében arpa novényekben, vagy é&lésPR-1 gének esetében is. Tandem duplikaciéval
kialakult PR-1gének csoportjait ludfés rizs névényekben is kimutattak.

A harmadik érdekes kdzos tulajdonsaBRLIP gének és maBR csaladok génjei kdzott
az egy-egy adott novénycsoportban kialakult, spesfparaldg csoportok jelenléte. Rizs, illetve
egysziki novényekre nézve specifikus, génklaszterekben lk@das tipusu peroxidazokat mar
kordbban is nagy szamban irtak le, de az Arabidagsiomban is azonositottak taxon-specifikus
endoglukanazokat. A lipid transzfer fehérjék esetélis megfigyelhék kulonbdzdh novényi
fejlédési vonalakban egymastdl figgetlentl megjelenalpgrcsoportok. Eredmeényeink alapjan
valoszirisithet, hogy az ugyancsak flggetlenul kialakult egyRRILIP paralogok a patogének
elleni ndvényi védelemben vesznek részt. HasdtRcsoportok ugyancsak véletlenssm
alakultak ki a torzsfefldés soran, mint példaul a Bowman-Birk tipusu pr@eiinhibitorok,
amelyeket csak Boaceasdll. Fabaceaecsaladokbdl irtak le eddig.

Eredményeink alapjan tehat RRLIP géncsalad az indukélhaté védelemhez kéthet
fehérjék egy 0j csoportja lehet, amelys®rhasonlosagot mutat m&R csaladokkal dleg a
patogén tamadasokhoz kotott expresszios vélaszoka észerv specifikus alapexpresszio
tekintetében. Eredményeink hozzgjarulnak a génakcigjanak pontosabb megértéséhez és a

tovabbi fehérje szifitvizsgalatokhoz is értékes informaciot szolgaltktna
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