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TRANSCRIPT FACTORS INVOLVED IN THE SUNFLOWER RESPONSE TO THE BROOMPARE ACTION

Summary. The present research is focused on bioinformatics and genes expression analysis aiming to elucidate
new aspects of resistance mechanisms in the experimental model of the sunflower-broomrape interaction. The qPCR
analysis of WHY1, TGA2 and TGAS5 transcription factors revealed transient, oscillating changes in the accumulation
of mRNA in plants cultivated in the absence and presence of pathogen in dynamics. The highest level of relative ex-
pression of WHY1 factor was attested in the roots of host plant during the stage of aerial shoots development (67
days), contrary to factors belonging to TGA family, which showed minimal values of the relative expression at the same
stage of development. In the most of cases WHY1, TGA2 and TGA5 genes were found to be suppressed in the roots
of sunflower-resistant genotypes under biotic stress. The higher number of gene interactions is due to co-expression
in the case of WHYT (93.68 %) and the presence of common protein domains in the case of TGA family factors (70 %).
Associations between the NPRT gene with TGA2 (46 connections) and TGA5 (33 interactions) have also been identified.
The highest fluctuations in the level of relative expression of the NPR1 gene (key element in the manifestation of plant
resistance) are found in the sensitive genotype Performer, in the case of noninfested plants and in resistant hybrid
PR64LE20 under biotic stress.

Keywords: transcription factors, pathosystem, broomrape, gene networks, gene expression

Rezumat. Investigatiile prezentate s-au axat pe utilizarea instrumentelor bioinformatice si analiza expresiei genice
in vederea eluciddrii unor noi aspecte ale mecanismelor de rezistenta in cadrul modelului experimental de interactiune
floarea-soarelui — lupoaie. Datele qPCR ale factorilor de transcriptie WHY1, TGA2 si TGA5 au evidentiat modificari tran-
zitorii, cu caracter oscilatoriu, in acumularea ARNm in dinamica dezvoltarii plantelor cultivate in absenta si prezenta
infectiei. Cel mai inalt nivel de expresie relativa a factorului WHY1 a fost atestat in radacinile plantei gazda in perioada
de formare a lastarilor aerieni ai patogenului (67 de zile), contrar rezultatelor referitoare la unii FT din familia TGA care, la
aceeasi faza de dezvoltare, au prezentat valori minime ale expresiei relative. A fost relevata subexpresia genelor WHYT,
TGA2 si TGAS5 in radacinile genotipurilor rezistente de floarea-soarelui, intr-un numdr mai mare de cazuri in conditii de
stres. In contrast, genotipul sensibil s-a diferentiat prin efecte de supraexpresie genica in conditii de stres. Ponderea
mai mare a interactiunilor genice revine celor de coexpresie in cazul WHY1 (93,68 %) si prezentei unor domene proteice
comune in cazul factorilor din familia TGA (70 %). De asemenea, au fost identificate asocieri dintre gena NPR1 cu TGA2
(46 de conexiuni) si TGA5 (33 de interactiuni). Cele mai mari fluctuatii ale nivelului de expresie relativa a genei NPR1
(element-cheie in manifestarea rezistentei plantelor), se constatd la genotipul sensibil Performer, in cazul plantelor ne-
infestate, iar in patosistem - la hibridul rezistent PR64LE20.

Cuvinte-cheie: factori de transcriptie, patosistem, lupoaie, retele de gene, expresie genica.
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INTRODUCERE

De-a lungul evolutiei, regnul vegetal a dezvoltat o
varietate de sisteme si mecanisme generale si specifice
de protectie la actiunea stresului biotic si abiotic [1].
Reactia de recunoastere si raspuns la stres se manifesta
prin procese fiziologice si biochimice similare, indife-
rent de tipul rezistentei [2], insa mecanismul de declan-
sare este diferit [3]. Procesele defensive fata de infectii
implicd numeroase molecule endogene de semnalizare
[4], precum acidul salicilic (AS) [6; 7], acidul jasmonic
(A]) [8; 9], etilena (ET) [10; 11], oxidul de azot (NO),
speciile reactive de oxigen (SRO) [12] s.a. care induc
activarea unui numdr mare de gene codificatoare de
proteine asociate cu patogeneza (Pathogenesis-Related —
PR) in tesuturi, atat la nivel local, cat si sistemic [5].

Factorii de transcriptie (FT) regleaza expresia
genelor cu rol in imunitatea declansatd de patogeni
(Pathogen-Associated Molecular Patterns — PAMP)
[13], imunitatea declansata de efectori (Effector-Trig-
gered Immunity — ETI), caile de semnalizare hormo-
nald [14] si de sinteza a fitoalexinelor etc. [15]. Plante-
le recunosc anumite modele moleculare ale agentilor
patogeni, declansand raspunsuri imune de baza. FT
modificd specific expresia genelor, contribuind astfel
la initierea si asigurarea reactiei de raspuns la atacul
patogenului [14].

Aproximativ 7 % din totalul de secvente codifi-
catoare ale genomului vegetal revin genelor pentru
factori de transcriptie [16]. Numarul FT, sau regla-
torii transcriptionali, variaza intre 1 000-3 000 si
constituie 5-15 % din totalul proteinelor codificate
[17]. In functie de structura domenelor de legare a
ADN-ului, FT sunt clasificati in familii si subfamilii,
fiind cele mai studiate proteine. Pand in prezent au
fost identificate peste 50 de familii de FT [18]. La spe-
cia Arabidopsis thaliana au fost descrisi circa 1 500 FT
implicati in perceptia semnalului §i expresia genelor
care raspund la stresul biotic [14; 19].

Desi exista succese semnificative in cercetarea re-
zistentei plantelor la patogeni si a interactiunilor in

fitopatosisteme, pentru intelegerea coevolutiei gaz-
da-parazit si a rolului FT in raspunsul defensiv sunt
necesare studii suplimentare. Investigatiile prezentate
in lucrare s-au axat pe utilizarea instrumentelor bioin-
formatice si analiza expresiei genice pentru a elucida
unele aspecte noi ale mecanismelor de rezistenta in
cadrul modelului experimental de interactiune floa-
rea-soarelui (Helianthus annuus L.) - lupoaie (Oro-
banche cumana Wallr.).

MATERIALE SI METODE

Material vegetal. Au fost analizate trei genoti-
puri de floarea-soarelui, dintre care doud rezistente -
Favorit, care contine gena Or6 ce confera rezistentd
specifica fatd de rasa F si PR64LE20 - rezistent la ra-
sele G si H de lupoaie si un genotip sensibil (Perfor-
mer), lipsit de gene de rezistenta. Materialul vegetal
a fost oferit de Institutul National de Cercetare-Dez-
voltare Agricold Fundulea, Romania [20]. Modelul
de studiu a inclus genotipuri cultivate in vase de
vegetatie, infestate artificial cu lupoaie si in absenta
infectiei (martor), conform metodologiei descrise
anterior [21].

Prelevarea materialului. Probele de tesut radicu-
lar de floarea-soarelui, pentru izolarea ARN-ului total
si obtinerea ulterioara a esantioanelor de ADNc au
fost colectate in perioade care corespund celor patru
etape de dezvoltare a patogenului: formarea primelor
atasamente (18 zile), dezvoltarea tuberculilor (35 de
zile), formarea ldstarilor subterani (53 de zile) si a las-
tarilor aerieni (67 de zile) [21].

Analiza expresiei relative a genelor care co-
difica trei FT si un coreglator transcriptional a fost
efectuatd, in dinamica, prin PCR in timp real la am-
plificatorul DT-96 (DNA technology, Rusia) [22],
utilizind componentele Maxima SYBR Green/ROX
qPCR Master Mix (Thermo Fisher). Designul prime-
rilor specifici (tabelul 1) a fost realizat prin progra-
mele Primer3Web v. 3.0.0 (https://primer3.ut.ee/) si
OligoAnalyzer 3.1.

Tabelul 1
Genele si secventa primerilor utilizati in studiu
Numar
de acces Denumirea genei Primer sens Primer antisens
(GenBank)
GE491965.1 WHY1, Whirly 1 gcgttcaagctgacaaaagag aggctgataatgcttccgatt
GE516848.1 TGA2, TGACG binding factors 2, AHBP-1b tggtgatggtgaactgagga tccacatgectgagagaaca
GE512673.1 TGAS5, TGACG binding factors 5, OBF5 ctcgggaatgtggaaaacac tgctgcteggttaaaggttc
AY667500.1 NPR1, Non-expressor of pathogenesis- agacgaatccaaaatcacgtt gattaacatccgcacggttt
related 1
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In calitate de gena de referinta s-a utilizat acti-
na (NCBI: AF282624.1). Nivelul de expresie relati-
va a genelor a fost calculat prin metoda 244" [20].
In figuri sunt prezentate valorile medii ale expresiei
normalizate la nivelul de expresie al actinei (2°T) cu
devierea standard si valorile raportului de expresie a
plantelor infectate versus plante neinfectate (FC, Fold
Change).

Analiza bioinformatica. Pentru caracterizarea fac-
torilor de transcriptie studiati a fost utilizat programul
Database for Annotation, Visualization and Integrated
Discovery (DAVID) v 6.8 (https://david.ncifcrf.gov/
home.jsp) [23]. Pentru generarea retelei de interactiune
a factorilor de transcriptie a fost utilizat instrumentul
open-source GeneMANIA (http://genemania.org/) [24]
si ortologii corespunzitori din baza de date pentru
planta model Arabidopsis thaliana (TAIR) [25].

REZULTATE $I DISCUTII

Rezultatele obtinute pand in prezent au permis
constatarea faptului ca unii FT sunt implicati in
transducerea semnalului acidului jasmonic [9] si al
etilenei [11], precum si in transmiterea semnalului
mediat de acidul salicilic [7; 26]. Cu toate acestea, o
relatie evidenta intre tipul FT si cdile de semnalizare
in procesul de aparare la plante nu este inca stabilita.

Structura si functiile FT WHY1, TGA2 si TGA5.
Descrierea factorilor de transcriptie analizati s-a reali-
zat in baza categoriilor de informatii Gene Ontology -
GO (tabelul 2).

Factorii WHY1 si TGA5 sunt implicati in rdspun-
sul de apdrare, iar TGA2 - in procesele de rezisten-
ta sistemicd dobanditd (RSD), precum si in reglarea
raspunsului hipersensibil. Rezultatele recent publicate
pentru Arabidopsis au demonstrat cd familia TGA in-
clude 10 factori de transcriptie. Dintre acestia TGA2,

TGA5 si TGA6 au un rol important in inducerea rezis-
tentei sistemice dobandite [12], fiind responsabili de
raspunsul dependent de AS impotriva B. cinerea [27].
La orez, TGA2 are impact negativ asupra RSD prin
modificarea redox reglata de AS ca raspuns la pato-
genul bacterian Xanthomonas oryzae pv. oryzae [28].

O particularitate comuna a FT din familia TGA
este includerea acestora in calea de semnalizare me-
diatd de acidul salicilic [14; 27; 28]. Factorii TGA2 si
TGAS5 prezinta o localizare nucleard, iar TGA2 are o
localizare dubla, atat in nucleu, cat si in citoplasma
(tabelul 2).

O localizare dubla, in nucleu si in componentele
celulare, s-a constatat si pentru factorul de transcrip-
tie WHY1, care face parte din familia WHIRLY si
care reprezintd proteine ce asigurd numeroase func-
tii moleculare [29; 30], inclusiv repararea ADN-ului
pentru mentinerea stabilitatii organitelor celulare [32;
33]. WHY1 este important in raspunsurile de apéarare
a plantelor [3], fiind implicat in calea de semnaliza-
re a acidului salicilic si in asigurarea raspunsului flo-
rii-soarelui la atacul P. halstedii in calitate de reglator
cheie al RSD [31].

Expresia genelor care codifica FT WHY1, TGA2
si TGA5. Analiza nivelului de expresie a FT la genoti-
purile sensibile si rezistente de floarea-soarelui in con-
ditii de infestare artificiald cu lupoaie, la patru etape
de dezvoltare a patogenului, a pus in evidentd un profil
distinct al continutului de transcripti.

Nivelul expresiei relative a FT WHYI prezin-
td valori cu o dinamica fluctuantd, atat la plantele
martor, cat si la cele cultivate in conditii de infestare.
Cele mai mari fluctuatii in continutul de transcripti
ai genei WHYI se constatd la genotipul rezistent
PR64LE20. Astfel, in cazul probelor martor au fost
constatate valori minime (0,03) ale expresiei relative

Tabelul 2
Adnotarea termenilor Gene Ontology
. . Localizarea . “
FT Procesul biologic < Functia moleculara
celulara ’
Réspunsul de apérare, reglarea tran- Plastide, cloro- Atagarea specifica la ADN,
WHY1 scriptiei, reparare ADN, reglare negati- | plaste, nucleoid, atagarea la ARNm, atasarea la ADN-ul
vd a mentinerii telomerilor cromozom monocatenar,
atagarea la ADN-ul telomeric
Riéspuns hipersensibil, rezistenta siste- Citoplasmd, Atasarea specifica la ADN,
TGA2 micd dobanditd, reglarea transcriptiei, nucleu atasarea la proteine
raspuns la stimulul xenobiotic, calea de
semnalizare mediatd de acidul salicilic
Réspuns de aparare, reglarea transcrip- Nucleu Atasarea specifica la ADN,
TGA5 tiei, raspuns la stimulul xenobiotic, atasarea la proteine
calea de semnalizare mediata de AS
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Figura 1. Expresia relativa a genei WHY1 la genotipurile cultivate in absenta (A) si prezenta infectiei cu lupoaie (B).

la 53 zile si maxime (0,045) la 67 de zile (figura 1).
In cazul plantelor infestate, valorile cele mai mici au
fost identificate la 18 (0,021) si 67 de zile (0,271).
Tendintele de modificare a nivelului de expresie
al acestui factor de transcriptie in dinamica (18-67 de
zile) sunt similare la toate genotipurile studiate, atat in
norma, cét si in patosistem. La 18 si 53 de zile se atestd
un continut comparativ mic al transcriptilor, in timp
ce datele inregistrate la 35 si 67 de zile reflectd spori-
rea activitdtii transcriptionale. De remarcat c3, la toate
variantele analizate, cele mai mari valori ale continu-
tului de transcripti WHY au fost atestate la 67 de zile.
Contrar, dinamica acumuldrii ARNm pentru ceilalti

doi FT - TGA2 si TGAS5 prezinta valori minime la 67
de zile de dezvoltare a genotipurilor de floarea-soa-
relui atét in conditii control, cét si in cele de infestare
(figurile 2 si 3).

Datele respective, care demonstreaza expresia di-
ferentiatd a trei FT, sugereaza implicarea acestora in
reglarea genelor cu functii diferite in dezvoltarea re-
zistentei sistemice dobandite. Concluzia enuntatd este
evidentd, in special, la nivelul profilului de expresie
TGAS5, care prezinta diferente semnificative ale valo-
rilor cantitative de transcripti in functie de gradul de
rezistenta a genotipurilor analizate si etapa de crestere
si dezvoltare a plantelor (figura 3).
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Figura 2. Expresia relativa a genei TGA2 la genotipurile cercetate cultivate in absenta (A) si prezenta infectiei (B).
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Figura 3. Expresia relativa a genei TGA5 la genotipurile cercetate cultivate in absenta (A) si prezenta infectiei (B).
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Figura 4. Expresia relativd a genelor (fold change) la genotipurile cercetate.

Continutul ARNm-TGA5 la genotipul sensibil
Performer, in ambele variante (control si infectie) este
considerabil mai mic comparativ cu cel identificat la ge-
notipurile rezistente, in special, la 53 de zile - perioada
ce corespunde formadrii tuberculilor. Formarea acestor
structuri ale patogenului demonstreaza stabilirea in-
teractiunilor compatibile gazda-patogen datorita pro-
ceselor specifice de semnalizare celulard. Se cunoaste
cd FT TGA sunt asociati cu semnalizarea mediatd de
AS, intrucat acestia regleaza transcriptia genelor care
codifica PR-1 in raspuns la semnalele AS [27].

Analiza raportului de modificare a expresiei gene-
lor (fold change) accentueaza particularititile de mo-
dificare a concentratiei de transcripti ai FT studiati in
conditii de infestare cu lupoaie, in functie de genotip
si etapa de colectare a materialului (figura 4). Astfel,
efectul de inhibare a expresiei genei WHY1 a fost re-
levat la toate genotipurile de floarea-soarelui, la toate
fazele de dezvoltare a patositemului, exceptie consti-
tuind doar un caz de supraexpresie de 1,81 ori la geno-
tipul sensibil Performer in etapa de 53 de zile.

O situatie diferitd se constata pentru FT TGA2.
Desi in majoritatea variantelor analizate (58 %) se
identifica inhibarea expresiei genei, totusi in prima
fazd de interactiune a florii-soarelui cu lupoaia, con-
tinutul transcriptilor ramane nemodificat, aga cum se
observa la PR64LE20 cu rezistenta la rasele G si H, sau
creste de 1,58 ori la al doilea genotip rezistent Favorit.
Similar, un nivel de supraexpresie este relevat si in ca-

zul genotipului sensibil Performer la 35 si 67 de zile de
cultivare — de 1,74 ori si de 1,52 ori, respectiv.

In cazul FT TGAS5, la ambele genotipuri rezistente
se evidentiaza supraexpresia genei (de 1,7-1,8 ori) doar
la etapa de 35 de zile, in restul perioadei continutul
transcriptilor nu a variat esential. Hibridul sensibil Per-
former raspunde la infectia cu lupoaie prin majorarea
continutului de transcripti TGA5 de circa 4 ori, dupa
primele 18 zile de cultivare, etapd urmata de stabiliza-
rea nivelului de expresie in urmétoarele zile de analiza.

Pentru identificarea interactiunii functionale ale
FT cu alte gene in raspunsul de aparare, au fost elabo-
rate retele ale factorilor de transcriptie WHY1 (figura
5A), TGA2 (figura 5B) si TGA5 (figura 5C). Din to-
talul de 4 212 de interactiuni moleculare din reteaua
generata pentru factorul WHY1, majoritatea (93,7 %)
sunt in baza de coexpresie (tabelul 3).

Genele care formeaza aceasta retea sunt asociate
preponderent cu procese de metabolizare a ARNt, de
organizare a plastidelor, reglare a transcriptiei, reglare
a initierii transcriptiei de la promotorul ARN polime-
razei II etc.

In cazul factorilor din familia TGA, aproximativ
70 % dintre interactiuni sunt generate in baza do-
menelor proteice comune. Genele conexe factorului
TGA2 sunt asociate cu diverse functii, inclusiv: activi-
tatea de dimerizare a proteinelor, raspunsul celular la
proteine, lipide si carbohidrati, semnalizarea mediatd
de carbohidrati, rdspunsul la acidul abscisic etc.

Tabelul 3

Descrierea interactiunilor identificate pentru fiecare FT

Tipuri de interactiuni WHY1 TGA2 TGA5
Interactiuni fizice 0,3 % 4,0 % 4,6 %
Predictii pe bazi de ortologie 1,9 % 17,5 % 17,4 %
Coexpresie 93,7 % 7,7 % 7,9 %
Domene proteice comune 1,7 % 70,3 % 69,6 %
Colocalizare 2,4% 0,5 % 0,4 %

Total interactiuni 4212 5952 6181
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Si in cazul factorului TGAS5 au fost stabilite cone-
xiuni cu numeroase gene implicate in:

» reglarea metabolismului proteic (reglarea tran-
scriptiei prin ARN polimeraza I1, raspunsul la proteine in-
corecte topologic, activitatea de dimerizare a proteinelor);

= reglarea metabolismului carbohidratilor (semna-
lizarea mediatd carbohidrati, raspunsul celular la car-
bohidrati, raspunsul celular la alcool);

» reglarea dezvoltarii organismului multicelular
(raspunsul la stresul reticulului endoplasmatic, reglarea
dezvoltdrii postembrionare, dezvoltarea androceului si
staminelor, reglarea dezvoltdrii si maturdrii semintelor);

» reactia de raspuns la stresul biotic si abiotic (rds-
punsul imun inndscut, raspunsul celular la AS si impli-
carea in calea de semnalizare mediatd de AJ).

Este important de mentionat cd FT TGA2 si TGA5
prezinta conexiuni cu gena Nonexpressor of Pathogene-
sis-Related genes 1 (NPR1) — un coreglator transcriptio-
nal cheie al expresiei genelor reglate prin semnalizarea
mediatd de AS [11; 33; 32] in mecanismul de dezvolta-
re a RSD la un spectru larg de patogeni [4; 9; 34].

Pentru membrii familiei TGA au fost identificate
46 de conexiuni ale genei NPRI cu alte gene in cazul
factorului de transcriptie TGA2 (figura 5B) si 33 de
interactiuni in reteaua pentru TGAS5 (figura 5C). In
acest studiu nu au fost relevate conexiuni intre WHY1
si gena NPRI.

In contextul dat a fost analizatd expresia relativd
a genei care codifici NPRI (figura 6). Dinamica pa-
rametrului respectiv, pe parcursul cresterii si dezvol-
tarii florii-soarelui, a indicat cele mai mari fluctuatii
la genotipul Performer, sensibil la lupoaie, in absenta
infectiei (max.: 0,65 la 18 zile si min.: 0,09 la 67 de
zile) si la genotipul PR64LE20, cu rezistentd sporitd la
patogen (max.: 0,73 la 18 zile i min.: 0,12 la 67 zile) in
conditii de cultivare in sol infestat cu lupoaie.

In cazul acestei gene se constati variatii fluctuante
similare celor relevate la FT analizati. Toate genotipu-
rile studiate au prezentat valori maxime ale activitatii
transcriptionale NPRI la 18 zile de cultivare, care scad
la faza de 35 de zile, atat la plantele martor, cat si la
cele infestate. Ulterior, peste 53 de zile de cultivare, pe-
rioada care corespunde etapei de formare a lastarilor
subterani, se atestd acumularea transcriptilor urmata
de o scddere a continutului la ultima faza analizata.
Rezultatele obtinute coreleaza cu cele raportate anteri-
or de Sestacova s.a. [35] care, analizand expresia genei
NPRI la sapte linii de floarea-soarelui cu nivel distinct
de rezistentd la lupoaie, au constatat modificari mini-
me (in special, subexpresie) in activitatea transcriptio-
nald a genei in fazele avansate ale infectiei cu lupoaie.

Totodats, se observa ca infectia cu lupoaie determi-
nd o reactie diferitd a genotipurilor in ceea ce tine de ni-
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velul expresiei genei NPR1. Hibridul rezistent Favorit se
caracterizeaza prin diminuarea treptatd a continutului
de transcripti, valorile cele mai mici (FC= -1,682) fiind
inregistrate peste 67 de zile de la cultivare a plantelor. Al
doilea hibrid rezistent PR64LE20 nu rdspunde cu devi-
eri majore, cu exceptia unui efect de diminuare a expre-
siei NPRI (FC=-1,511) la etapa de 53 de zile, care scade
in intensitate la faza ulterioara. Un contrast evident se
observa in reactia hibridului sensibil Performer la atacul
cu lupoaie, care se manifesta prin intensificarea expre-
siei (de circa 1,8 ori), tendinta ce pare sd se mentind, cel
putin, pe intreaga perioadd de 67 de zile.
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Figura 6. Expresia relativd a genei NPR1 la genotipurile
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(B) si valorile raportului de expresie a plantelor infestate
versus plante neinfestate (C).
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Diferentele evidentiate ar putea fi explicate prin
tipul reactiei defensive declansate preferential la un
genotip sau altul. Astfel, pentru hibrizii Favorit si PR-
64LE20, care contin gene de rezistentd majore (R), este
caracteristica rezistenta specifici rasei. In aceasti situa-
tie, planta recunoaste agentul patogen si activeaza rapid
raspunsul de aparare, de ex. un raspuns hipersensibil lo-
cal (RH) care asigura stoparea raspandirii infectiei prin
inducerea mortii celulare. In absenta genelor specifice
de rezistenta agentul patogen este controlat printr-o se-
rie de reactii nespecifice, precum si rezistenta sistemica
dobanditd, care spre deosebire de RH este lenta si trep-
tatd [36; 37]. RSD e dependentd de acumularea AS si
a proteinei NPRI care faciliteazd un rdspuns sistemic.
Mai mult, NPRI stimuleaza factorii de transcriptie din
familia TGA (TGA2, TGA5, TGA6) pentru a se lega la
elementele promotoare ale genei PR si asigura expresia
coordonatd a unui set specific de gene codificatoare de
proteine implicate in raspunsul defensiv [38].

Asocierea dintre NPRI si TGA a fost demonstrata
inclusiv in cadrul prezentului studiu, constatandu-se
un grad inalt de convergentd intre datele de expresie
a TGA5 si NPRI la genotipul sensibil Performer, care
raspunde la atacul patogenului prin cresterea nivelului
de expresie relativa a acestor gene. Datele experimen-
tale de expresie genicd coreleazi si cu cele bioinforma-
tice care au pus in evidentd interactiunea dintre acesti
doi factori cu functii in reglarea proceselor de tran-
scriptie, precum si gradul mare de interactiuni cu alte
gene, in special la nivelul domenelor proteice comune.

CONCLUZII

Datele privind rezistenta plantelor la patogeni si
interactiunile gazda-parazit creeaza o baza fundamen-
tald pentru intelegerea mecanismelor patogenitatii si a
céilor de semnalizare asociate cu rezistenta.

Adnotarea si gruparea functionala a FT a pus in
evidenta implicarea TGA2 in rezistentd sistemicd do-
bandita si raspunsul hipersensibil, ceea ce demonstrea-
za ca acest FT este un element important in medierea
expresiei genelor codificatoare de proteine asociate
cu patogeneza si, respectiv, raspunsurile de apérare a
plantelor fata de agentii patogeni.

Analiza expresiei relative a factorilor de transcriptie
a permis relevarea caracterului oscilatoriu al modifi-
carii continutului de transcripti in radacinile plantelor
de floarea-soarelui infestate si neinfestate. Cel mai inalt
nivel de expresie relativé a factorului WHY a fost ates-
tat in rddacinile plantei gazdd in perioada de formare a
lastarilor aerieni ai patogenului (67 de zile), spre deose-
bire de unii FT din familia TGA care au prezentat valori
minime ale expresiei relative la 67 de zile postinfectie.

In conditii de stres a fost relevati preponderent
subexpresia genelor WHY1, TGA2 si TGA5 in rada-
cinile genotipurilor rezistente de floarea-soarelui si
supraexpresia activitdtii transcriptionale in radacinile
genotipului sensibil.

In retelele de gene ale FT, ponderea mai mare revi-
ne interactiunilor de coexpresie in cazul WHY1 (93,68
%) si ale celor determinate de domene proteice comune
in cazul factorilor din familia TGA (70 %). De aseme-
nea, au fost identificate asocieri dintre gena NPRI -
un element-cheie in semnalizarea apararii plantelor cu
TGA2 (46 de conexiuni) si TGA5 (33 de interactiuni).

Reactia hibridului sensibil Performer la atacul cu
lupoaie se manifestd prin intensificarea expresiei genei
NPRI (de circa 1,8 ori), tendinta ce pare sd se mentina,
cel putin, pe intreaga perioada de 67 de zile. Hibridul
rezistent Favorit se caracterizeazd prin diminuarea
treptatd a continutului de transcripti, valorile cele mai
mici (FC= -1,682) fiind inregistrate peste 67 de zile de
la cultivare. Al doilea hibrid rezistent, PR64LE20, nu
prezintd devieri majore in profilul molecular, excep-
tie constituind efectul de diminuare a expresiei NPR1
(FC=-1,511) la etapa de 53 de zile, care se atenueaza la
faza ulterioara.
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NOTA. Cercetirile prezentate in lucrare au fost reali-
zate in cadrul proiectului 20.80009.5107.01 Studii geneti-
co-moleculare si biotehnologice ale florii-soarelui in contextul
asigurdrii managementului durabil al ecosistemelor agricole.



