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Gén

• Az öröklődés egysége

• Tulajdonságot határoz meg

• A genom kódoló része (~1% eukariótáknál)
– Fehérje
– tRNS
– rRNS
– miRNS
– siRNS
– Stb.

• Nem kódoló részek – „junk DNA”-elavult
elnevezés
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Minőségi jellegek

• Quantitative trait 
loci (QTL)

• Példa: leafy 
silókukorica
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Génazonosítás céljai

• Alapkutatás

– Biológiai folyamatok megértése

• Alkalmazott kutatás

– Növénynemesítés támogatása

– Magasabb termésbiztonságú, megnövelt 
stressztűrésű, jobb víz és N hasznosítású, 
magasabb fotosz. hatékonyságú, kedvezőbb 
beltartalmi értékű, iparilag jobban 
feldolgozható, stb.
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Gén azonosítás főbb módszerei I.

• Genetikai térképezés
– Két szülős térképező populációk
– Széles genetikai bázist képviselő fajtakör

• Random mutagenezis
– TILLING
– ECOTILLING

Eddig hagyományos módszerek↑

• Teljes genom szekvenálás
• Génexpressziós mintázatok elemzése

– cDNS-könyvtár készítése
– Microarray
– Transzkriptom szekvenálás
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Gén azonosítás főbb módszerei II. 

• Modell növények
– Mutánsgyűjtemény
– Új generációs DNS-szekvenálás
– Szekvencia-összehasonlítás, annotáció

• Talált gén funkciójának vizsgálata
– Túltermeltetés
– Csendesítés
– Kiütés 
– Stb.

• Génszabályozás vizsgálata
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Genetikai térképezés

• A géntérképezés során a gének egymástól 
való távolságát, a genomban való 
viszonylagos elhelyezkedésüket határozzuk 
meg anélkül, hogy valóban 
megszekvenálnánk a DNS-t.
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Térképezés haszna I.

• Citogenetika

• Itt Aegilops biuncialis kromószómarész áthelyeződését követték búza 
kromószómára

• Megnövelt Zn és Mn tartalom

• Farkas és mtsai. Genome 2014
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Térképezés haszna II.

• Marker-assisted selection

– Szinténia - kapcsoltság

– Morfológiai markerek

– Oregon Wolfe-barley lines

– http://news.gramene.org/node/314
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Genetikai térképezés módszere I.

• Mendel I: uniformitás, 
két gén
– P: YY RR × yy rr

– F1: 100% Yy Rr

• Mendel III, független 
kombinálódás→, 
visszakeresztezés hom. 
rec. szülővel (tesztelő 
keresztezés), domináns-
recesszív öröklődés
– F1: Yy Ry × P2: yy rr
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http://web.med.u-szeged.hu/mdbio/hun/anyagok/2012-

2013/1.felev/smge/8/Mendeli_genetika,kapcsoltsag..pdf



Crossing over

2018. szeptember 13.

Éva Csaba



Genetikai térképezés módszere II.

Kapcsoltság

• F1: Aa Bb × P2: aa bb

• Kapcsoltság esetén 
nem független a 
kombinálódás

• Eltérés az 1:1:1:1
aránytól

• 0,01 (vagy 1%) 
rekombinációs egyenlő 
1 térképegységgel 
(centiMorgan, cM) 
~1Mb

• Itt 10%, 10 cM

2018. szeptember 13.

Éva Csaba



2018. szeptember 13.

Éva Csaba



2018. szeptember 13.

Éva Csaba



Dihaploid technika

• Pollen mikrospóra-
szövettenyészet, 
növényregeneráció

• Spontán/indukált (pl. kolhicin) 
diploidizáció - stabilizáció

• Tiszta törzs gyors létrehozása

• http://knowpulse2.usask.ca/portal/
project/Doubled-haploid-and-
rapid-generation-turnover-grafting-
interspecific-hybridization-
embryogenesis-and
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Mesterséges mutációs populációk – TILLING
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http://www.botany.unibe
.ch/deve/research/projec
ts/tefbiotech/index.htm



Gén azonosítás – mesterséges 

mutációs populációk
• TILLING - Targeting Induced Local 

Lesions in Genomes

• EcoTILLING – normál környezeti 
mutációk

• Etil-metánszulfonát (EMS) 
mutagenezis
– G-re etilcsoport
– Replikáció során az  O6-etilguaninnal 

szemben gyakran timin

• Mutáció azonosítása – mismatch
buborék hasítása (pl. T7, Cel I 
endonukleáz)
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TILLING – a módszer

• Winkler és mtsai. 
Genome Research, 
2005
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Gén azonosítás főbb módszerei I.

• Genetikai térképezés
– Két szülős térképező populációk
– Széles genetikai bázist képviselő fajtakör

• Random mutagenezis
– TILLING
– ECOTILLING

Eddig hagyományos módszerek↑

• Teljes genom szekvenálás
• Génexpressziós mintázatok elemzése

– cDNS-könyvtár készítése
– Microarray
– Transzkriptom szekvenálás
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Genom projektek
• Arabidopsis (Nature, 2000)

• Rizs (Nature, 2005)

• Populus trichocarpa (Tuskan és mtsai. Science 2006)

• Burgonya (Phureja fajtacsoport)
– Nature, 2011

• Árpa genom (Morex fajta)
– Mayer és mtsai. Nature 2012

• Búza genom (Chinese spring)
– Brenchley és mtsai. Nature 2012
– Annotálva: Appels és mtsai. Science 2018

• Új generációs szekvenálási módszerek
– Jelenleg az Illumina cég ~1000 $-ért szekvenál egy haploid humán 

genomot (3,5 Gb)
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Sanger-szekvenálás (1977)

• Előtte ált. vektorba klónozás szükséges
• Kb. az 50.-től az 1000. nukleotidig olvasható
• Szekvencia a reakció lezajlása után
• Új primer tervezés, chromosome walking
• Vagy tördelés, klónozás „shotgun sequencing”
• Genom-szekvenálásokra 2005 előtt
• Új módszerekhez hasonítva nagyon lassú



Új generációs DNS-szekvenálások

• Párhuzamosan sok, akár 
millió minta szekvenálása
(HTP: high-throughput
vagy massively paralel 
sequencing)

• Vektorba klónozás nincs, 
homogén templát
megoldása: fragmentálás, 
emulziós PCR

• Szekvencia valós időben 
(reakció közben)
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Új generációs DNS-szekvenálások

• Piroszekvenálás (automatizálva: 2005, 
454 Lifesciences)
– Emulziós PCR, a cseppek bejuttatása 

száloptikás lemez nanomélyedéseibe
– fragmentálás, adaptor ligálása, primer 

csatalkozás, egyszerre egyféle dNTP
adása (dATP helyett dATPαS – nem 
luciferáz szubsztrát), ha beépül 
pirofoszfát (PPi) hasad le, ebből és az 
adenozin-5 foszfoszulfátból (APS) az 
ATP szulfuriláz ATP-t gyárt, ha van ATP 
a luciferáz fényfelvillanással reagál, 
maradék ATP és dNTP elbontása apiráz
enzimmel, ciklust ismételni

• Illumina/Solexa szekvenálás
– szintézis közben, reverzibilis 

terminátorok

• SOLiD (Sequencing by Oligonucleotid
Ligation and Detection)
– Ligálás alapján
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Új generációs DNS-szekvenálási 

módszerek alkalmazásai, korlátai
• Fragmentálás, tördelés, ismétlések→

• Búzánál vagy más poliploid genomnál 
gyakran kromoszóma-szétválogatás 
szükséges
– Doležel és mtsai. Biotechnology Advances

2014

• Más növénynél e nélkül is működik,  teljes 
genom szekvenálás elérhető átlag labor 
számára is

• Elérhető még
– Transzkriptom szekvenálás (néhány 100 e 

Ft)
– Microarray (néhány 10 e Ft)
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Móricz Zsigmond: A 
török és a tehenek

Volt egy török, Mehemed,
sose látott tehenet.
Nem is tudta Mehemed,
milyenek a tehenek.

Egyszer aztán Mehemed,
lát egy csomó tehenet.
Én vagyok a Mehemed!
Mi vagyunk a tehenek!

Csudálkozik Mehemed,
ilyenek a tehenek?
Számlálgatja Mehemed,
hány félék a tehenek.

Meg is számol Mehemed
három féle tehenet:
Fehéret, feketét, tarkát,
meg ne fogd a tehén farkát!

Nem tudta ezt Mehemed,
s felrúgták a tehenek!
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Doležel és mtsai. Biotechnology Advances 2014

Fig. 2. The mechanics of flow-sorting. Chromosomes 

held in liquid suspension are stained by a 

fluorochrome and passed into a flow chamber 

containing sheath fluid. The geometry of the 

chamber forces the chromosome suspension into a 

narrow stream in which the chromosomes become 

aligned in a single file, and so are able to interact 

individually with an orthogonally directed laser 

beam(s). Pulses of scattered light and emitted 

fluorescence are detected and converted to electric 

pulses. If the chromosome of interest differs in 

fluorescence intensity from other chromosomes, it is 

identified and sorted. The sorting is achieved by 

breaking the stream into droplets and by electrically 

charging droplets carrying chromosomes of interest. 

The droplets are deflected during passage through 

electrostatic field between defection plates and 

collected in suitable containers.
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Microarray I.

Kontrol próbák: 

PCR-el 

amplifikálják 

cDNS-könyvtár 

alapján



Microarray II.
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#ID_REF = Affymetrix probe set ID

#VALUE = GCOS-calculated signal intensity

#ABS_CALL = the call in an absolute 

analysis that indicates if the transcript was 

present (P), absent (A), marginal (M), or no 

call (NC)

#DETECTION P-VALUE = 'detection p-

value', p-value that indicates the significance 

level of the detection call

ID_REF VALUE

ABS_CA

LL DETECTION P-VALUE

AFFX-BioB-5_at 563 P 0,00039

AFFX-BioB-M_at 690 P 0,000081

AFFX-BioB-3_at 515,4 P 0,00011

AFFX-BioC-5_at 1872,1 P 0,00006

AFFX-BioC-3_at 2116,2 P 0,000052

AFFX-BioDn-5_at 3951,1 P 0,000052

AFFX-BioDn-3_at 9589,7 P 0,000052

AFFX-CreX-5_at 24038,8 P 0,000052

AFFX-CreX-3_at 33964,2 P 0,000044

AFFX-DapX-5_at 863,1 P 0,000044

AFFX-DapX-M_at 1811,3 P 0,000169

AFFX-DapX-3_at 2316,1 P 0,000081

AFFX-LysX-5_at 155,1 P 0,000127

AFFX-LysX-M_at 259,4 M 0,050229
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• Kaur és mtsai. 

Frontiers in 

Plant Science 

2015

• Későbbi 

munkák alapja

• Microarray-nél 

validálás 

szükséges 

(qPCR)



Expressziós adatbázisok

• https://www.arabidopsis.org/portals/expression/

• http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/

• http://www.plexdb.org/

• http://www.wheat-expression.com/
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http://www.plexdb.org/
http://www.plexdb.org/
http://www.plexdb.org/
http://www.wheat-expression.com/


cDNS-könyvtár készítése

• mRNS átírása cDNS-é oligodT-
vel (reverz transzkriptáz)

• C-k rárakása az egyszálú cDNS
3’ végére (terminális 
dezoxiribonukleozid-transzferáz, 
TdT)

• Lúgos kezelés vagy RNázH
emésztés

• oligodG primer csatlakozása, 
komplementer DNS-szál 
szintézise (DNS-polimeráz)

• Vektorba klónozás, E. coli 
transzformáció
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Könyvtár készítése helyett PCR-ezni is lehet a cDNS-en rokon szekvenciára 

tervezett primerekkel, majd klónozni és szekvenálni a PCR-terméket.



Modell növények – cél

• A modell növényekből kinyert 
szekvenciák, a megszerzett 
növényélettani és növényi molekuláris 
biológiai ismeretek segítik a vizsgált 
növényen kapott szekvencia-adatok és 
kísérleti eredmények értelmezését.
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Modell növények

• Modell növények: lúdfű 
(Arabidopsis thaliana)
– Kis generációs idő: 6-8 hét
– Diploid
– Kis genom: ~135 Mb (rizs: 

420 Mb, búza: 17 Gb)
– Genomja már 2000 óta 

ismert
– GABI-Kat T-DNS inszerciós

mutánsgyűjtemény 2002 óta
– Fontosabb ökotípusok: 

Columbia (Col), Landsberg
Erecta (LER)

– Könnyen transzformálható 
(Floral dip)

2018. szeptember 13.

Éva Csaba



Betegség-ellenálló mutáns

• AtRAP, a RAP-domén fehérjék 
kozerváltak, plasztiszfejlődést 
szabályoznak

• AtRAP KO. mutáns növény: 
növekedésgátlás, photobleaching, 
de nagyobb Pseudomonas 
rezisztencia
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Katiyar-Agarwal és 

mtsai, Genes & 

Development 2007



Egyéb modellek

• Rizs (Oryza sativa)
– A genom 2005 óta ismert
– Diploid, 420 Mb
– Jól transzformálható
– T-DNS inszerciós

mutánsgyűjtemény fejlesztés alatt
– Generációs idő: min. 2 hónap
– Nehezen nevelhető

• Szálkaperje (Brachypodium
distachyon)
– Diploid, 272 Mb genom
– Generációs idő: 8-12 hét
– Könnyű nevelni
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Szekvencia-összehasonlítás

• BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)
– Score

– Identity

– E-value (legyen min 10-4)

• A megfelelő adatbázisban blastolni!
– https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi általános

– http://www.uniprot.org/blast/ búzára jobb

– https://solgenomics.net/tools/blast/ burgonyára

– http://brassicadb.org/brad/ repcére

– Stb.
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https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.uniprot.org/blast/
https://solgenomics.net/tools/blast/
http://brassicadb.org/brad/


BLAST
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• DNS szekvencia: 5’-3’

• Fasta formátum (így sok szekvenciát 

lehet blastolni)→

• Blast keresés eredménye ↓ 

https://solgenomics.net/tools/blast/

https://solgenomics.net/tools/blast/


Szekvencia-összehasonlítás még

• Páros szekvenciaillesztés – needle:
– http://www.ebi.ac.uk/Tools/emboss/

• 30% as. azonosság a teljes 
szakaszon: vsz. homológ

• 60% fölött vsz. a funkció is azonos
– Lee és mtsai. Nat Reviews 2007

• Annotáció – PFAM
– http://pfam.xfam.org/

– GO-term
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Homológ – közös ős

• Ortológ – faj 

szétválás 

eredménye, hasonló 

szekvencia és 

funkció külön 

fajokban

• Paralóg –

génduplikáció

eredménye

http://www.ebi.ac.uk/Tools/emboss/
http://pfam.xfam.org/
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AKR4C9 aldo-keto reduktáz a 

Uniprot adatbázisban
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Gén azonosítás főbb módszerei II. 

• Modell növények
– Mutánsgyűjtemény
– Új generációs DNS-szekvenálás
– Szekvencia-összehasonlítás, annotáció

• Talált gén funkciójának vizsgálata
– Túltermeltetés
– Csendesítés
– Kiütés 
– Stb.

• Génszabályozás vizsgálata

2018. szeptember 13.

Éva Csaba



2018. szeptember 13.

Éva Csaba





Túltermeltetés: transzgenikus 

növények

• Génkonstrukció

– Promóter::gén::terminátor

– Konstitutív v. szövetspecifikus, fejlődés-
specifikus promóter

• Transzformáció: ált. génpuska vagy 
agrobaktérium
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Regeneráció fagystressz után
3 nap hideg utókezelés, 3 nap 24/18°C

Éva és mtsai. 2014 SAJB
Rap::At2g37770::nos

• Vad típusú és Arabidopsis AKR4C9 

enzimet termelő trg. árpa 

fagytűrése



Fotoszintetikus hatékonyság növelése

• Rubisco szubsztrát-
ellátottságának növelése

• Fruktóz-1,6-biszfoszfatáz
és/vagy szedoheptulóz-1,6-
biszfoszfatáz túltermeltetése

• 20-30 % fotoszintetikus javulás

• Miyagava és mtsai, 2001, Nature 
Biotechnology

• Lefebvre és mtsai, 2005, Plant 
Physiology



Csendesítés

• Antiszensz gátlás

• Fordítva klónozni a 
gént pl. konstitutív 
promóter mögé
– Tranziens 

expresszió
– Stabil 

transzformáció

• Nem kell az egész 
kódoló rész

• Ált. csak 50-60%-os 
a gátlás
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Kiütés: CRISPR/Cas rendszer
Jinek és mtsai. Science 2012

• Clustered, regularly interspaced, short palindromic repeats interference system with
CRISPR-associated endonuclease

• Baktérium „adaptív immunrendszer” része

• Eredetileg 2 RNS: CRISPR RNS (crRNS, ez alapján megy a felismerés) és 
transactivating CRISPR RNS (tracrRNS, kell a rendszer működéshez)

• Alkalmazás: single guide RNS (sgRNS)

• A hasításhoz NGG kell (Protospacer Adjacent Motif (PAM))
• Ettől upstream van a protospacer régió – felismerés
• Hasítás tökéletlen javítása – mutáció, két helyen hasítva nagyobb rész is kiejthető
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Kártevőkkel szembeni ellenállás

• OsERF922 negatív immunoregulátor kiütése 
rizsben – megnövelt rezisztencia járványos 
barnulás (Magnaporthe oryzae gomba) ellen 
(Wang és mtsai. Plos One 2016)

• OsSWEET 14 érzékenységi gén 
promóterének editálása TALEN-el rizsben –
megnövelt rezisztencia Xanthomonas oryzae
ellen (Blanvillain-Baufumé és mtsai. Plant
Biotechnology J 2017)
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Egyéb génfunkció-vizsgálatok

• Génexpressziós változások követése
– Pl. stressz alatt qPCR-el

• Enzim termeltetés E. coli-ban, tisztítás, 
enzimaktivitásmérés

• Interakciós partnerek keresése
– DNS (pl. EMSA)
– Fehérje (pl. élesztő két hibrid)

• Stb.
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Gén azonosítás főbb módszerei II. 

• Modell növények
– Mutánsgyűjtemény
– Új generációs DNS-szekvenálás
– Szekvencia-összehasonlítás, annotáció

• Talált gén funkciójának vizsgálata
– Csendesítés
– Kiütés 
– Túltermeltetés
– Stb.

• Génszabályozás vizsgálata
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Gén izolálás helye
• Van gén, nincs gén

– Ralstonia solanacearum baktérium egy 
virulencia-fehérjéjét Arabidopsis thaliana ND1 
ökotípusban két receptor: RRS1-R és RPS4 
felismeri, HR lesz (Deslandes és mtsai, PNAS 
2003), más ökotípusokban nincs

– Földimogyoró AhRRS5 receptor, máshol 
nincs– trg. dohányban megtermeltetve 
rezisztenciát ad (Zhang és mtsai Plant
Biotechnology J 2017)

• Mindkét fajtában megvan a gén, csak az 
expressziója tér el
– Plaisman V sz.tűrő búza még jól öntözve is 

sok TaGSTU1B és TaGSTF6 GPOX-t termel 
(Gallé és mtsai. J Plant Phys 2009)

– Ezek termelése vízhiány hatására az 
érzékeny Cappelle Desprez fajtában is 
fokozódik, de nem éri utol a Plainsmant

– Szabályozás fontossága!
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Szabályozók vizsgálata

• Génexpresszió 
követése

– Northern blot→

– RT-PCR→

– qPCR↓

– Microarray
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Szabályozók vizsgálata

• Génexpresszió 
követése

– Fehérjeprofil→

– Western blot→

– Enzimativitás mérése↓
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Carvalho és 

mtsai. Soil, 

water and 

plant 

management

2016



Epigenetikai szabályozás

• DNS metiláció (ált. citozin), 
gátlás, pl. LMW gluteninek, 
gliadinok
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• Hiszton acetiláció (N-terminális lizinek), 

dinamikus: HAT, HDAC, pl. HMW glutenin 

alegység gének



Epigenetikai szabályozás mérése

• Epigenetika
– DNS-metiláció-mérése: 

szekvenálás, emésztés, 
antitestes kimutatás

– Hiszton-acetiláció
mérése: antitest, 
hiszton hiperacetiláció
HDAC-inhibítorokkal (pl. 
TSA). Tanaka és mtsai. 
Plant Physiol 2008: 
TSA-kezelt Arabidopsis
levelén embrió-szerű 
struktúrák→
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Transzkripcionális szabályozás

• Promóter
– RNS-polimeráz kötőhelye
– TF kötőhelyek
– Géntől közvetlenül 5’ irányban
– Konstitutív
– Indukálható (pl. hideg, meleg, hormon, alkohol, stb.)
– Szövet, szerv, fejlődés-specifikus

• Transzkripció terminátor
– Géntől közvetlenül 3’ irányban
– Szerep a szabályozásban
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GénP T



Transzkripcionális szabályozás II.

• Enhancer

– A géntől távol, 5’ vagy 
3’ irányban is lehet

– DNS hajlítás

– Ráerősítés

– Pl. HMW enhancer

• Inzulátor

– Enhancer és promóter
kapcsolatát gátolja

2018. szeptember 13.
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Transzkripcionális szabályozás 

vizsgálata I.
• Promóter::riportegén konstrukció

• Tranziens expresszió→
– Itt HMW GS promóter::uidA::nos
– Makai és mtsai. FIGS 2015

• Stabil transzfromáció↓
– Itt Peters és mtsai. Plant Cell

Physiol 2010
– Sink-spec. atpsip2 promóter
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Transzkripcionális szabályozás 

vizsgálata II.

2018. szeptember 13.
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• Genetikai elemek szekvenálása

• TF kötőhelyek prediktálása a promóterben
in silico↓

• Makai és mtsai. BioRxiv, 2014; Makai és mtsai. FIGS 2015
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Ha a promóter ugyanaz…
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•Akkor pl. az egyes fajtákTF-összetétele térhet el.
•Makai és mtsai. BioRxiv, 2014;

 TF-ek direkt hatása magi tartalékfehérje-termelésre
•B3 (ABI3, FUSCA3) (Moreno-Risueno Plant J, 2008)
•SPA bZIP (Ravel és mtsai. Plant Physiol, 2009)
•DOF (Gupta és mtsai. Plant Mol Biol Rep, 2010)
•NAC (Matthews és mtsai. FIGS 2016)

• Expresszió:

Bx7oe (Glenlea)>>Bx7 (Chinese Spring)



Transzkripcionális szabályozás –

transzkripciós faktorok

• Izolálásuk nehéz, ált. 
közvetetten vizsgálják 
őket

• Transzaktivációs 
kísérlet

• ChIP

• EMSA→
– Wang és mtsai, 1992, Cell
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Kromatin immunoprecipitáció

ChIP
• Formaldehides 

keresztkötés (DNS-hez 
transzkripciós faktorok)

• Szonikálás

• Kötött DNS-fehérje 
izolálás TF elleni 
antitesttel

• Keresztkötések 
felbontása

• DNS-szekvenálás
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Transzkripció csendesítése – RNS interferencia
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mikroRNS-ek I.

• Ált. 0-3 mismatch a célponttal

• Két szál
– Vezető (leader) szál → érett miRNS, gátló hatás

– Kísérő (passenger) szál (miRNS*): ált. degradálódik, de néha gátol ez is

• Nagy szerep stresszkor, rugalmas válasz

• Hosszú féléletidő, akár 12 nap (edzés!)

• Emlősökben a gének 60%-a miRNS-el szabályozott, míg a 
növényekben csak <1%, de ezek szinte mindig szabályozók!

• Leung és Sharp, Mol Cell 2010

• Sunkar és mtsai, Trends in Plant sci 2012

• Kim és mtsai, Genome 2012
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mikroRNS-ek I.

• Saját eukarióta (pl. növény) genomban

• Ált. a célszekvencia fordított 
duplikációjából (inverted repeat) 
keletkeznek

• Hairpin formájú pri-miRNS íródik, 
metilálódik, transzport a citoplazmába, 
később ebből vágódnak ki

• A mikro RNS-ek ált az mRNS-ek 3’ utr-
jéhez kapcsolódnak, de néha kódoló 
részhez

• Leung és Sharp, Mol Cell 2010

• Sunkar és mtsai, Trends in Plant sci 2012
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Auxin szignalizáció gátlása 

biotikus stresszkor
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•TIR1 (transport inhibitor response 1 – auxin receptor), ARF 

(auxin responsive factor)

•Sunkar és mtsai review, Trends in Plant Sci 2012



Auxin szignalizáció gátlása 

biotikus stresszkor
• Auxin gátlása

– növekedés↓ fejlődés↓ rezisztencia↑ (a növekedés és 
f. a baciknak is táplálékot ad)

– Auxin az SA antagonistája

• miR393↑ : PTI aktiválja flagellin (Flg22) 
érzékelésekor. Az miR393* az ETI-t serkenti, 
antimikrobiális PR (pathogenesis-related) 
proteinek↑. miR393 tt. trg. Arabidopsis: csökkent 
apikális dominancia (kb. mint auxin-mutánsok), 
nagyobb rezisztencia Pseudomonas syringae 
pv. tomato DC3000 ellen
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Transzlációs, poszt-transzlációs 

szabályozás
• Transzláció gátlása – miRNS-

ek

• Enzim aktivitás szabályozása
– Kovalens módosítás: szerin, 

treonin (de)foszforiláció, lizin
(de)acetiláció

– Inhibítor termelése (pl. RNáz
inhibítor)

• Fehérje féléletidő
szabályozása
– Ubikvitiniláció – kijelölés 

lebontásra
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Egyéb szabályozók mérése

• MikroRNS-ek vizsgálata
– RNS-degradom szekvenálása
– miRNS gének prediktálása

genomban
– miRNS adatázis: 

http://www.mirbase.org/
– Target predikció: 

http://plantgrn.noble.org/psRNATa
rget/

• Fehérje módosítások – 2D gél 
majd MS
– 2D gél, itt 1. D: IF (PI=3-10); 2. D: 

15% SDS-PAGE (10-200 kDa)

2018. szeptember 13.

Éva Csaba

http://www.mirbase.org/
http://plantgrn.noble.org/psRNATarget/

