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Dolgozatom f6 célkitlizése volt a TMV és CMV rezisztencia molekularis genetikai
hatterének vizsgalata paprikdban, a fert6zéssel el6idézett génexpresszids vizsgalatok
elemzésével.

Munkdank soran elvégeztiik a ZKI-b6l szarmazo novényanyag RNS tisztitdsat. Sajnos arra
a kovetkeztetésre jutottunk, hogy a mintadk egy részében az RNS degradalddhatott, igy
korlatozottan alkalmas tovabbi vizsgdlatokhoz valé felhaszndldsra. A transzkriptom
szekvenaldst a rendelkezésre allé 6sszes mintan elvégeztiik, azonban a tovébbiakban csak a
rezisztens Karpat és a Century paprika fajtak transzkriptom adatait vizsgaltuk. A kapott
adatokat bioinformatikai mddszerek segitségével elemeztilk, mely sordn TMV rezisztencia
génekkel kapcsolatos szekvencia motivumokat kerestlink. Az ismert rezisztenciagénekkel
nagyfoku hasonlésagot mutatd géneket szerettiink volna a rezisztens vonalakban azonositani.
Ehhez a nyilvanos NCBI GenBank adatbazisaban megtalalhaté rezisztencia gén szekvencidkat
hasznaltunk. Néhany szekvenciat igen nagy pontossaggal sikerilt azonositanunk az altalunk
szekvenalt transzkriptomokban, azonban teljesen azonos, szdzszazalékos lefedettégi
szekvenciat nem talaltunk. Ennek egyik oka lehet a vizsgalt mintakbdl izolalt RNS-ek nem
megfelel6 mindsége. Tovabba néhany feltételezett TMV rezisztenciagén analdogot csak a
fert6z6tt mintak transzkriptomjaiban azonositottunk, amibél arra kovetkeztetiink, hogy a
fert6zés hatdsara expresszaldodhattak. Ennek és a tobbi kérdésnek a tisztazasahoz tovabbi
részletes és atfogo vizsgalatok elvégzésére van sziikség.

Az elmult években a genomika gyors novekedése lehetévé tette Uj megkozelitések
megvaldsitdsat a  koérokozdkkal szembeni rezisztencidt megalapozé molekularis
mechanizmusok megértésére. A kovetkez6 generaciés szekvenalasi technoldgidk
alkalmazhaték a korokozok teljes genom szekvendldsdnak biztositdsara, valamint nagy
atereszt6képességli  molekuldris  markerek  fejlesztésére  QTL-térképezéshez és
génfelderitéshez. A hagyomdanyos molekuldris megkozelitések faradsagosak és iddigényesek.
A technolégia fejl6édésével a nemesitési programok hatékonyabbak lehetnek a pontossag és
az eredmények elérésének gyorsasaga tekintetében. Az NGS alapu genotipizalas tobb ezer
SNP-t hoz létre, amelyek lehet6vé teszik a kdrokozdkkal szembeni rezisztencidban részt vevé
I6kuszok kimutatasat. A genomi alapu nemesités mellett az NGS alkalmazhaté a kérokozé
torzsek genomszekvencidinak sokféleségének feltdrasdra, specifikus virulencia gének
azonositasdra. Ezenkivil alkalmazhatdé a kérokozd virulencidjdhoz kapcsolddd szekvenalt

transzkriptomok nagy adathalmazanak el6allitasara vagy az effektor fehérjék expresszidjanak



vizsgdlatdra a fert6zés korai szakaszdban. Az NGS jovGje a teljes genom szekvendlasa felé
tolddik el, lehet6vé téve a virulencia gének mikodésével, a rezisztencia mechanizmusaval és
a kérokozok evolucidjaval kapcsolatos kulcskérdések megolddsat. A platformokhoz valé
hozzaférés, valamint az adatok egyszer(ibb elemzése és kezelése megfizethetévé teszi ezen

technolégidk haszndlatat a genetikusok és nemesit6k szamara.



