Valasz Prof. Dr. Kovacs M. Gabor, az MTA doktora

opponensi véleményére

Mindenekel6tt szeretném megkdszonni Prof. Dr. Kovacs M. Gébornak, hogy elvallalta
értekezésem biralatdt és 1ddt, energiat forditott dolgozatom alapos attanulmanyozasara.
Eszrevételeit, véleményét nagyra értékelem.

Megjegyzéseire és kérdéseire az alabbiakban valaszolok:

A téma jelentosegét a PubMed publikacios adatbazisban a ,,stress AND fungi” kulcsszavakkal
vegzett keresés évenkenti talalat szamai is illusztraljak. Ezek valojaban a stressz-kérdéskor azon
részeit is megmutatjak, ahol a gomba okozza a stresszt...”

Egyetértek, koszonom, hogy felhivta ra a figyelmemet!

A transzkriptom elemzések osszehasonlito értékelése soran tébbszor hasznalja a Jeldlt az
., egylitt szabalyozodo gének” kifejezést. Ez minden esetben valos, igazolt, esetleg a Jelolt
véleménye szerint lehetségesen egyiitt szabalyozas, vagy esetleg egyes esetekben csupan
egytitt/hasonlo ,,iranyba” tortént expresszios valtozasokként kellene érteni?”

Az ,egyiitt szabalyozott gének” kifejezést tobb kezelés transzkriptomra gyakorolt
hatdsanak Osszehasonlitasakor hasznaltam azon génekre, melyek mRNS-ének gyakorisaga
valamennyi vizsgalatban ugyanazon iranyban valtozott meg (ndtt, vagy csokkent). A
transzkriptomok  valtozasainak Venn-diagramon torténd d&brdzoldsdhoz, a metszet
megnevezésére lett kitaldlva. Valoban igaz, hogy ha két gén milkddésének szabalyozasa
molekulérisan szinten szorosan 6ssze van kapcsolva (pl. egy kozos transzkripcios faktor altal),
akkor ,,nagy” valészintiséggel (de nem sziikségszertien) mindkét gén az ,,egyiitt szabalyozott
gének” részhalmazaba fog keriilni. De 6nmagaban abbol a megfigyelésbdl, hogy két gén az
,»egylitt szabalyozott gének” részhalmazanak eleme egy kisérletben, nem lehet kdvetkeztetést
levonni arra vonatkozodan, hogy milyen mértékben van molekularis szinten 0sszekapcsolva a
szabalyozasuk.

Transzkriptom adatok elemzésénél gyakran van sziikség arra, hogy a géneket aszerint,
hogy transzkriptumuk (alternativ splicing esetén transzkriptumaik) gyakorisdga hogyan
valtozik az egyes kisérletekben, csoportokba rendezziik ¢és a kapott halmazokat elnevezziik.

Pl.: ,egyiitt szabalyozott gének”, , AtfA-fliggé gének”, ,stressz-fliggd gének”,



»alulszabalyozott/feliilszabalyozott gének” (a dolgozatban ,,indukalodott/represszalddott
gének). Ezen elnevezések utalnak a halmazba tartozd gének viselkedésére, de konkrét
molekularis bioldgiai jelentéssel nem birnak, csak segitenek a halmaz gyakran koriilményesen
megfogalmazott definicigjat felidézni. Az ,alulszabalyozott/feliilszabalyozott gének”
kifejezés példdul csak annyit jelent, hogy olyan gének, melyek mRNS-ének
(transzkriptumanak) gyakorisaga nétt/csokkent a csoport definicioja altal meghatarozott
moédon. Ennek hatterében nem sziikségszertien az all, hogy megvaltozott a kérdéses gének
transzkripcidja; lehet, hogy az mRNS-ek ¢letideje csokkent, vagy (példaul
extrakromoszomalis gének esetében) a gén kopiaszama valtozott meg. Erdemes lett volna a

dolgozatban hasznélt definicidkat Osszegyiijteni egy bekezdésben és ott az elnevezések

esetleges félrevezetd voltara is fel lehetett volna hivni az olvas6 figyelmét.

A harom fo , klaszteren beliili megoldas” koziil a legfrissebben felfedezett, a predikcios
lehetoségeket is ado BGC-n beliili target-gén (és nem a klaszter kézvetlen kozelében lévo,
ahogy a dolgozat emliti a 91. oldalon), melyet a prfksl esetén igazoltak Yue és mtsai (2018).”

Egyetértek az észrevétellel.

LAz A. fumigatus osszehasonlito genomikai vizsgalatainak bemutatasa soran sok helyen
duplikalodott feheérjékrol ir — feltételezem, génduplikaciokrol, expanziokrol van valojaban
§z0.”

Ebben az esetben is egy halmaznak kellett konnyen hasznalhat6 és talalo nevet adni.
Egyetértek Opponensemmel, hogy ez a megnevezés (,,duplikaldédott” fehérjék), még ha

mindvégig idézdjelbe is volt téve, nem szerencsés.

Kivancsi lennék, hogy probaltak-e olyan sokvaltozos elemzést alkalmazni a stressztolerancia
adatokra, mely a szamitasok soran figyelembe veszi a filogenetikai viszonyokat is (pl.
phylPCA).”

Az R statisztikai programcsomagban tobb olyan program is talalhatd (,,phylogenetic
comparative methods”; PCM), melyek célja a filogenetikai autokorrelacid (,,filogenetikai
szignal”) becslése, illetve hatdsdnak mérséklése. E programok eldnyeirdl és hatranyairdl
azonban megoszlanak a vélemények a szakirodalomban [1-4], ezért (legalabbis) ebben a

vizsgélatban kertltiik alkalmazasukat. Az elmult évben tobb — a dolgozatban bemutatott
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projekthez hasonld - nemzetkdzi projekthez sikeriilt a Tanszék/Intézet munkatarsainak
csatlakoznia. E vizsgalatokban a PCM-en alapuld6 megkozelitési modok valdsziniileg mar
megkeriilhetetlenek lesznek.

A kérdésben emlitett filogenetikai fokomponens analizis ([5], pPCA) az adatok
feldolgozasanal megprobalja elimindlni a filogenetikai autokorrelacié hatasait [1-2, 5]. Ezzel
Osszhangban, ha a pPCA-t haszndljuk a hagyomanyos PCA helyett, megvaltoznak a
fékomponensek ¢s az egyes fajok koordinatai. Ugyanakkor nem valtoznak meg a fajok kozotti
tavolsadgok (a teljes PCA/pPCA térben mérve) ¢és igy e tavolsagadatok alapjan szerkesztett
kladogramok sem [2]. Szdmunkra a kérdés az volt, hogy van-e kapcsolat a vizsgalt fajok
rokonsagi foka és stressztolerancidja kozott, ezért a filogenetikai viszonyok hatdsat nem

akartuk mérsékelni az adatok bemutatasanal/feldolgozéasanal.
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., ... mit ért a Jelolt az alatt (105. oldal), hogy ,, A fenotipikus heterogenitas fontos eleme lehet
a stresszhez valo genetikai adaptacionak.”

A témaval tobb koézlemény is foglalkozik [1-4]. Az egyik — a dolgozatban is idézett —
kozlemény [1] 1ényege a kovetkezo:
Vegylink egy multidrog rezisztencia kialakuldsaért felelés transzporter gént (pl. pdrS5).
Legyen e gén indukalasaért egy olyan szabalyozo6 fehérje (pl. tTA-MF) felelds, amely egy
inducer (pl. doxiciklin) jelenlétében aktiv. A szabalyoz6 fehérje génje az egyik kisérletben
legyen konstitutiv, a masik kisérletben indukalhaté magéval a szabalyozo fehérjével (pozitiv
visszacsatolds). Ez utobbi esetben - megfeleld inducer koncentracid esetén — fenotipusos
heterogenitas figyelhetd meg, ugyanis a transzporter gén aktivitasa igen érzékenyen reagal az
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kétféle, mesterségesen létrehozott torzs viselkedését tanulméanyoztdk flukonazol jelenlétében



(a PDRS képes a flukonazolt eltdvolitani a sejtekbdl, de az rtTA-MF szabalyozo fehérje
miikodését nem befolyasolja) és hianyaban. Fontosabb megéllapitdsaik: A fenotipusos
heterogenitast mutatd torzs fitnesze flukonazol hidnyaban kisebb, mint a kontroll torzsé,
ugyanakkor a flukonazol rezisztencidja valamivel nagyobb. In vitro evolucios vizsgalatokban
a fenotipusos heterogenitast mutatd torzs kisebb eséllyel ,halt ki’ és a talélo populaciok
atlagosan nagyobb flukonazol tolerancidt tudtak elérni, mint a kontroll torzs. A szerzék
konkluzidja szerint a fenotipikus heterogenitds segiti a tartésan kedvezdtlen kornyezethez
valo sikeres genetikai adaptéaciot (azaltal, hogy koltséghatékony mdédon atmenetileg megvédi

a torzset, idot hagyva az elény6s mutaciok/mutacidé kombinaciok kialakulasara).
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»A kettos stressz alkalmazasarol akar az intracellularis vas és hidrogén peroxid altal
meghatarozott ,,ferroptosis” nevii nem-apoptotikus sejthaldl tipus (Dixon és mtsai. 2012.
Cell) is eszébe juthat az olvasonak.”

Az atmeneti fémek jelenléte és a reaktiv oxigénformak (ROS) kozotti kapcsolat régota
ismert (Id. Fenton-Haber-Weiss-reakcio). Azt azonban, hogy a vas-ROS rendszer altal medialt
oxidativ karosoddsok specidlis, féleg a mitokondriumok degenerativ elvaltozasaival jaro
programozott sejtpusztuldshoz, ferroptdzishoz vezetnek, csak par éve ismert [1-2]. A
metazodkban leirt ferroptézishoz hasonld jelenséget novényekben is megfigyeltek [3-4] és
gombak esetében is valdsziniisithetd a jelenléte [5-6]. A gombak programozott sejtpusztulasi
folyamatai potencialis terapias célpontot jelentenek [7-8] és e szempontbol a gomba-
ferroptozis kutatdsok — amennyiben valdban 1étezik e folyamat gombakban — is igéretesek
lehetnek a jovoben.

A kérdést kicsit masfeldl kozelitve érdemes megemliteni, hogy egyes vizsgalatok

alapjan a patogén mikroorganizmusok szamara az emberi szervezetben nemcsak a vashiany



okoz stresszt, de a vas taladagolas (,,overload”) legalabb ennyire veszélyes. Tobb
humanpatogén baktériumban (pl. Listeria monocytogenes, Mycobacterium tuberculosis) is
megfigyelték, hogy egyes Fe?-efflux pumpak virulencia faktorként szolgalnak. Feltételezik,
hogy a vashianyos kornyezethez szokott sejtek szamara, ha hirtelen konnyen elérhetévé valik
a vas (pl. amikor a makrofagok és neutrofil granulocitdk fagolizoszomaibol kiszabadulva a
citoszolba kerlilnek) karos lehet, mert a sejtekbe hirtelen nagy mennyiségben bekeriilve
fokozott ROS termeléshez vezethet. Mas elképzelések szerint a Fe**-efflux pumpéknak az
immunrendszer oxidativ tdmadasa miatt a baktérium sejtekben ,.elszabadul6” vas gyors
eltavolitdsa a feladatuk. A tanszéken folyamatban vannak olyan kutatdsok, melyek az
Aspergillus fumigatus vas efflux rendszereit probaljak azonositani. Erdekes tény, hogy a
szoba johetd gének mindegyikérdl leirtdk mar, hogy delécidjuk csokkenti a torzs in vivo

virulenciajat.
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L Mi a véleménye a Jeldltnek, illetve foglalkoznak-e kutatisok a kiilonbozo, legfoképp a

dolgozatban is bemutatott stressz-hatasok, stressz-valaszok epigenetikai szabdlyozasarol?”



Az epigenetikai kutatdsok iranti érdeklédés a mikologusok korében is novekvo
tendenciat mutat [1-4]. Bar a legtobb tanulmdny az epigenetikai szabalyozasi modok
foglalkozik egy-egy fontos tulajdonsdg (pl. szekunder metabolit termelés, differenciécio,
patogenitas, antifungalis szerekkel szembeni érzékenység) epigenetikai szabalyozasaval [5-7].

Az epigenetikai szabalyozas és a stressz kozott kdlesonds kapesolat all fenn. A stressz
hatéssal van epigenetikus szabalyozé mechanizmusokra és ezeken keresztiil befolyasolja a
stresszvalaszt. Ugyanakkor stressz hatasara tobb generaciora megvaltozhat a sejtek
epigenetikai allapota, ami egyiitt jarhat a stressz tolerancia atmeneti megvaltozéasaval is [8-
10]. Néhany, gombakkal kapcsolatos példa:

- A Saccharomyces cerevisiae sir2 hiszton deacetilaz génje hdstressz hatasara
alulszabalyozddik, ami a szubtelomerikus régiok tobb generacion 4t megmarado
eukromatinizalodasahoz vezet [11].

- Az Aspergillus nidulans HdaA hiszton deacetildza oxidativ stressz alatt sziikséges a catB
katalaz gén és mas oxidativ stresszvalaszban fontos gén hatékony feliilszabalyozasahoz [12].

- A S. cerevisiae antiszensz CDC28 IncRNS képzddést az ozmotikus stressz aktivalja, ami a
cdc28 gén hatékony atirasat teszi lehetéveé [13].

- A Schizosaccharomyces pombe egyik IncRNS-e, az SPNCRNA.1164, részt vesz az Atfl
transzkripcidos faktort (azaz egy tObbféle stresszvalasz szabalyozdsdban is fontos
transzkripcids faktort) kodolo gén transzkripcidjanak szabalyozasaban [14].

- Az mlonRNS (szintén egy S. pombe IncRNS) ugyanakkor az fbpl (fruktoz-1,6-
biszfoszfataz) gén hatékonyabb atirasat teszi lehetévé szénéhezés alatt [15].

- Rapamycin jelenlétében a Mucor circinelloides siRNS-ek segitségével elcsendesiti
(epimutacio) a rapamycin célpontjat (egy peptidilprolin izomerazt) kédold fkbA gént, ami
csokkenti a rapamycinnel szembeni érzékenységét. Az siRNS-ek képzddése néhany atoltas
erejéig rapamycin hidnyaban is megmarad fenntartva a megnovekedett rezisztenciat [16].

Vizsgélatainkban epigenetikai szabalyozéassal nem foglalkoztunk. Az altalunk is
detektalt transzkriptom szintli valtozasok hatterében — a fentiek alapjan — valdszintisithetéen
epigenetikus mechanizmusok is részt vesznek. Az epigenetikai vizsgalatok azon kisérletek
esetében lehetnek kiillonosen érdekesek, ahol eltérd koriilmények kézott vizsgaljuk ugyanazon
stresszor hatasat (pl. kombinatorikus stressz vizsgélatok), vagy ugyanolyan koriilmények
kozott, de kiilonbozo eldéletii tenyészetek stresszvalaszait detektaljuk (pl. stressz adaptacids

vizsgalatok). Mindkét esetben érdekes kérdés lehet, hogy az eltérd tenyésztési koriilmények,



illetve a stresszel torténd eldkezelés hatasara bekovetkezett epigenetikai valtozadsok milyen

mértékben magyarazzak a stresszvalaszokban megfigyelt eltéréseket.
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,, Lehet-e szerepe, és ha igen, milyen, a kiilonbozo stresszhatasok soran a gombak
mikrobiomjanak?”

Az utobbi években megélénkiilt az érdeklédés a téma irant, amit nem csak elméleti, de
komoly potencialis gyakorlati jelentdsége is magyaraz: Egyre tobb adat mutatja, hogy a
gomba — baktérium interakcid hatassal van a gomba — novény interakciora €s ezen keresztiil a
terméshozamokra is [1-3].

Kisérletek igazoljak, hogy a hifoszféra (,,hyphosphere”) fungifil (,,fungiphile”)
baktériumainak antibiotikumos kezeléssel torténd eltavolitasa, vagy e k6zosség Osszetételének
modositasa hatranyosan befolyasolhatja a gomba vegetativ novekedését, ivaros folyamatait és
szekunder metabolit termelését is, valamint csokkenti az ellenalld képességét a mikofag
(,,mycophagous”) fajokkal szemben [4, 5]. Arra vonatkoz6an nem talaltam adatot, hogy egy
altalunk is vizsgalt, vagy mas, jol definialt abiotikus stresszel szembeni toleranciat befolyasol-
e a mikrobiom jelenléte/0sszetétele, de a fentiek alapjan valoszintisitheto.

A gombakban €16 endoszimbionta baktérium fajok hatdsa a gombara és a gombaval
kapcsolatban all6 ndvényre valamivel részletesebben kutatott teriilet [1-3]. A Gigaspora
margarita  arbuszkuldris mikorrhiza képzé gomba endoszimbiontaja (Candidatus
Glomeribacter gigasporarum) esetében [6] példaul kimutattak, hogy a baktérium latvanyosan
befolyasolta a csirazo sporak és a preszimbiotikus hifdk transzkriptomat és kisebb mértékben
ugyan, de hatassal volt a szimbiotikus hifak transzkriptomara is. Az endoszimbionta jelenléte
hozzajarult a sejtek Ca’" homeosztazisanak megdrzéséhez (a szerzok hipotézise szerint a
baktériumok Ca®" raktarként funkcionalhatnak), fokozta a mitokondriumok aktivitisat és
novelte a gomba sejtek ATP tartalmat. Aktivalta tovabba a vas és foszfat transzportot, mig
gatolta az ammonia felvételét. A gomba intenzivebb foszfat felvétele a gazdandvény
kedvezObb foszfat ellatottsdgaval is egyiitt jart. Szdmos antioxidativ enzim génjét, koztik
szuperoxid dizmutazokat, illetve a tioredoxin-glutation-glutaredoxin rendszer elemeit kodolo
géneket is aktivalt. Mindezek a szerzOk véleménye alapjan hozzdjarulhatnak a kiilsé
hatasoknak jobban kitett preszimbiotikus hifa fitneszének ¢€s stressz tolerancidjanak (pl. hideg
stressz és oxidativ stressz tolerancia) novekedéséhez. Ez lehetévé teszi intenzivebb
novekedését (nagyobb tavolsag esetén is el tudja még érni a gazdandvény gyodkerét) és
hatékonyabb sporazéasat. Ez utobbi a baktérium szdmara is eldnyds, mert a sporakba bekeriilve
tud atjutni a legegyszeriibben az egyik generaciobol a masikba.

Az opportunista névény €s humanpatogén Rhizopus microsporus és egyes torzseinek
sejtjeiben ¢€l6 Burkholderia fajok (pl. B. rhizoxinica, B. endofungorum) estében a baktérium

hatdsa a novényen megtelepedd gomban is érvényesiil: A baktérium egy poliketid tipusu
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szekunder metabolitot termel, amit a gomba egy monooxigenaz segitségével modosit, ezaltal
megndvelve a molekula (rhizoxin) fitotoxikus hatdsadt [7], ami hozzajarul a gomba
patogenitasahoz. Ezek a baktériumok is hatékonyabbd teszik a sporuldciot és intenzivebbé
teszik a zigospodra képzést is [3], azaz valdsziniileg komplex mdédon befolydsoljak a gomba
anyagcseréjét, ami hathat a gomba stressz tolerancidjara is. Erre vonatkozoan kisérleti
adatokat nem taldltam az irodalomban.

Nem sziikségszer(i, hogy az endoszimbionta baktérium és a gomba kozott allanddan
mutualista legyen az interakcid. A Mortierella elongata és a Mycoavidus cysteinexigens
baktérium kapcsolatara jellemzd, hogy a baktérium eltavolitasa a sejtekbdl kifejezetten noveli
a gomba novekedési ratajat, ami antagonizmust sejtet a két faj kozott [8]. Ugyanakkor a
szekunder metabolit termelés tekintetében hasonld, kolcsonds —elényokkel — jard

egylittmikodést feltételeznek, mint a Rhizopus microsporus és a Burkholderia fajok esetében

[8].
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., A tobbféle stresszhatas egyiittes vizsgalatanak eredményeit bemutato részben emliti a Jelolt
azokat a nagyon fontos torekvéseket, hogy in situ tanulmanyozzuk a gombdk kiilonbozo
stresszvalaszait. Miként tudna ilyen vizsgalatokat elképzelni, barmilyen kornyezetben (pl.
dllati vagy novényi gazdaszervezet, talaj)?”

Ha egy komplex rendszerben, egy konkrét faj transzkriptoméban, valamilyen kezelés
hatasara bekovetkezd valtozast szeretnénk detektalni, tobbek kozott az alabbi problémak
meriilhetnek fel:

- nehéz a mintabol j6 mindségii RNS-t izolalni,
- az izolalhaté RNS mennyisége kicsi,
- az RNS minta nemcsak a vizsgalando faj, de mas fajok RNS-ét is tartalmazza és

elenyészd aranyban van jelen a vizsgaland6 faj RNS-e,

nem lehet eldonteni, hogy egy megszekvendlt fragmens (,,read”) biztosan a

vizsgalando6 fajhoz, vagy egy masik fajhoz tartozik,

- a vizsgdland6 faj a mintdban heterogén moédon, tobbféle koru, fiziolodgiai allapoti sejt
formajaban van jelen, a kezelés nem csak ezen eltérd transzkriptom sejtek miikddésére hat
(rdadésul eltéréd modon), de aranyukat is befolyasolja.

Kifejezetten terepi  vizsgalatok elvégzésénél e problémdk hangstlyosan
jelentkezhetnek. Az ilyen tipusu kisérletek megtervezése és megvalositdsa ma még nem
tekinthetd rutinfeladatnak. A metatranszkriptomikai vizsgalatok (pl. 0j RNS izolalas
technikdk), az egy sejt transzkriptom vizsgalatok (kevés RNS-bdl kiinduld transzkriptom
meghatarozasi modszerek), az allélspecifikus expresszio tanulmanyozasat célzd vizsgalatok
(hasonld szekvenciaji RNS-ek mennyiségi meghatdrozasa), a szekvencia specifikus RNS
izolalasi technikak, a hatékonyabb RNS szekvenalasi technikak (pl. hosszabb ,,read”-ek) iranti
novekvéd érdeklddésnek koszonhetéen azonban varhatd, hogy a metodikai problémak egy
részére lesz kielégité megoldas a kozeljovoben.

A laboratoriumi korilmények kozott kivitelezett komplex vizsgalatok (pl.
allatkisérletek [1], kontrollalt koriilmények kozott nevelt modell novényekkel [2-4], vagy
mesterséges talaj [5] felhasznaldsaval végzett kisérletek) esetében azonban mar most is meg
van a lehetdség arra, hogy a metodikai problémak nagy részét a kisérletek megfeleld
megtervezésével elkertiljuk.

A gomba — ndvény interakciok transzkriptomikai modszerekkel torténd vizsgalatanak
viszonylag nagyobb az irodalma [2]. Igaz, e vizsgalatok sok esetben névény centrikusak, azaz
csak a novényi transzkriptom valtozasait detektaljak. Ha a kisérlet célja lehetévé teszi,

esetenként egy egyszerli triikk is elegendd a nehezen kezelhetd metodikai problémak
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elkeriiléséhez. Larsen ¢s munkatarsai példaul [3] az amerikai rezgd nyar (Populus
tremuloides) és a kétszinli pénzecskegomba (Laccaria bicolor) interakcidjanak vizsgalatakor
a két fajt kozos tapagaron, egy féligateresztd membrannal elvdlasztva tenyésztette. E
kisérletben a gomba altal termelt kisméretii molekuldk hatasat tanulmanyoztdk a novényi
transzkriptomra, de ugyanilyen kisérleti elrendezésben a gomba transzkriptom valtozasai is
egyszerlien detektalhatoak lehetnek. Kawahara és munkatarsai [4] ugyanakkor Magnaporthe
oryzaeval fertézott rizs ndvényekben vizsgalta szimultin modon a gomba ¢és a gazdaszervezet
transzkriptomanak valtozasat. A fertézott mintabol a gomba és a novény RNS-ét egyarant
tartalmazo preparatumot készitettek €s a szekvenalast kovetden a két genom ismeretében
valogattdk szét a csak az egyik, vagy csak a masik faj genomjara illeszthetd szekvencidkat.
Mindez annak ellenére is sikeres volt, hogy az izolalt RNS kevesebb, mint 0,5 %-a volt
gomba eredetii.

A dolgozatban is emlitett allatkisérlet [1] kivitelezését is egy egyszerli megoldas tette
lehetvé: az intranazalisan megfert6zott egerekbdl a fertdzést kdvetden rovid idon beliil, 12-
14 6ra mulva vettek mintat. Ekkor a konidiumok tobb, mint 80 % mar kicsirazott és elkezdett
hifat noveszteni, azaz kicsi volt a minta fizioldgids heterogenitasa. Masfeldl, e
telepkezdeményeket egy egyszerti bronhoalveolaris mosas segitségével konnyen el lehetett
még tavolitani a tiidébdl. Feltehetdleg nincs elvi akadalya, hogy a gombaval fertézott ndvényi
mintdknak a novényre és a gombdra is kiterjedd transzkriptomikai vizsgalatdhoz hasonld
vizsgalatokat allatkisérletekben is el lehessen végezni, de ilyen kézleményeket nem taldltam.
A szekvencia specifikus RNS izolélasi technikak [6] fejlodése valdsziniileg komoly attorést

hozhat e teriileten a jovében.

1. McDonagh A, Fedorova ND, Crabtree J, Yu Y, Kim S, Chen D, Loss O, Cairns T, Goldman G, Armstrong-
James D, Haynes K, Haas H, Schrettl M, May G, Nierman WC, Bignell E. (2008) Sub-telomere directed gene
expression during initiation of invasive aspergillosis. PLoS Pathog. 4:¢1000154.

2. Chai-Ling H, Yee WY (2017). RNA-seq analysis in plant-fungus interactions. In: Crop Improvement:
Sustainability Through Leading-Edge Technology, (Edd.: Abdullah SNAP et al) Springer International
Publishing, pp.1-25.

3. Larsen PE, Sreedasyam A, Trivedi G, Desai S, Dai Y, Cseke LJ, Collart FR. (2016) Multi-omics approach
identifies molecular mechanisms of plant-fungus mycorrhizal interaction. Front Plant Sci. 6:1061.

4. Kawahara Y, Oono Y, Kanamori H, Matsumoto T, Itoh T, Minami E (2012) Simultancous RNA-seq analysis
of a mixed transcriptome of rice and blast fungus interaction. PLoS One 7:¢49423

5. Guenet B, Leloup J, Hartmann C, Barot S, Abbadie L (2011) A new protocol for an artificial soil to analyse

soil microbiological processes. Applied Soil Ecology 48:243-246.

11



6. van Doorn R, Slawiak M, Szemes M, Dullemans AM, Bonants P, Kowalchuk GA, Schoen CD. (2009) Robust
detection and identification of multiple oomycetes and fungi in environmental samples by using a novel

cleavable padlock probe-based ligation detection assay. Appl Environ Microbiol. 75:4185-4193.

Az eredmények és értékelése rész utan hianyoltam egy dsszefoglalo jellegii, konkluzioszert
részt, ami Osszességeben elhelyezi egy nagyobb , képben” az elért eredményeket és akar
kitekintést ad az esetleges folytatasrol, ,, merre tovabbrol”.”

A stressz mikrobiologiai kutatdsok célja leggyakrabban annak megértése, hogy hogyan
képesek alkalmazkodni a mikroorganizmusok a valtozé kornyezetiikhoz ¢és ezen
alkalmazkodoképességet, vagy annak korlatait hogyan lehetne felhasznalni a gyakorlatban.
Szdmomra a legfontosabb kérdés annak megértése, hogy miért képesek a gombak teljesen 1j,
varatlan helyzetekhez is alkalmazkodni. Gyakran nem jelent szamukra megoldhatatlan
problémat, hogy a természetes ¢€lOhelyliktél nagyon eltér6  koriilményekhez
alkalmazkodjanak, vagy az sem, ha a stresszvalaszuk kialakuldsdt megzavarjuk egy
tetszOleges masik stresszor jelenlétével, esetleg egy jelatvitelben fontos fehérje génjének
inaktivalasaval. E flexibilitas valoszintlileg a jelatviteli halozat miikodésének tulajdonsagaibol

fakad. A tavlati cél e jelatviteli halozatok miikddési elvének megértése.

12



