Novényi genomika

Bevezetés - mi is a genomika?
Novényi genomok szervez6dése
Névényi genomprogramok

No6vényi genomszekvencidk néhdny alkalmazdsa (6sszehasonlito

genomika, génizoldlds)

Genetikailag médositott novények



Genomika - bevezetés I.

Genom: egy organizmus teljes 6rokl6dé informdcid ja

Genomika - egy organizmus teljes 6rokité anyaganak (nukledris, mitokondridlis,
kloroplasztisz DNS-ének), genomszerkezetének és vdltozatossdganak v:zsqala’ra
és elemzése

Funkciondlis genomika - a gének dsszességének, vagy egy-egy csoportjdnak a
vizsgdlata nagy dteresztéképességi kisérletekkel, amelyek vagy a
genomszekvencia alapjan lettek megtervezve (mlcr'oar'r'ay SNP), vagy amelyekhez
szekvendldst haszndlnak (ChIP-seq, RNA-seq stb.)

- genom |éptéki biolégia (nagyobb Iéptéki DNS, expresszids vagy fehérje
vizsgdlat) <-> klasszikus molekuldris bioldgia

V12590la‘rok DNS (genomlka) RNS (funkcuonalls genomika), fehérje (proteomika)
és anyagcsere termékek (metabolomika) szintjén - nem teljesen pontos (Isd. pl.
SNP analizis - funkciondlis genomika)

http://genomika.blog.hu/



Genomika - bevezetés IT.

Ujszerii megkdzelités: a teljes genomok ismerete és vizsgdlata nagymennyiségi bioldgiai
informaciét eredményez

Ennek az informdcionak a kiakndzdsa mds szemléletet és 4j modszereket igényel

Paradigmavaltds a kutatdsban:
- Klasszikus tudomdnyos kutatdsi médszer hipotézis alapi

- Genomika - adatalapd kutatds
+ kisérletek megtervezése a fenotipus alapjdn
adatgenerdlds
adatfeldolgozds, szisztematikus analizis
dj hipotézisek feldllitdsa
hipotézis igazoldsa kisérlettel

Alapok:
- Metodikai hattér kibdviilése: 4j generdcidés szekvendldsi médszerek, nagy volumend
vizsgdlati metddusok, eljardsok (pl. microarray/gén-chip)

- Genomszekvendldsi projektek (>100 él6lény teljes genomja ismert, és a lista
folyamatosan béviil)

- Bioinformatika - nagymennyiségli adat kezelése
- Uj eredmények kinyerése és megjelenitése
- egyel6re lemaraddsban a metodikai fejlesztések mogott
(szlk keresztmetszet)



Noévényi genomok szervezddése I.

eukariota genomok szervez6dése komplexebb a prokariéta genomokéndl
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C-value (pg)
gének szdma novekszik az organizmus fejlettségével (haploid)
génszdm genom (Mb)
E. coli 4289 4.2
éleszt6 6300 12,1
fonalféreg 19000 100
muslica 14000 180
Arabidopsis 26000 125
kukorica ~58000 2500
emlds ~35000 3000

szervezddés:

- kromoszémdkba ..darabolva” (4 - 224)
relative vagy ténylegesen alacsony géndenzitds

intronok (torzsfejlédéssel parhuzamosan szamuk és
méretiik/sejt novekszik)

duplikdcidk (géncsalddok, pszeudogének,
kromoszéma szegmentek)
- poliploidia
- (retro)transzpozonok (gypsy/copia-like)
- repetitiv szekvencidk, mini/mikro szatellit szekv.
- mtDNS (200 - 2500 kb novényekben)



Novényi genomok szervezddése II.

- példa genomméret novekedésre A" gén exonjai

Ar-abldopsls (125 Mb) ..... m ..... o a .................. H .....

intronok

H_“D ............... TD .......... DDDHDDDlED

kukorica (2500 Mb) transzpozon gének kozotti szakasz

DDDIDDD .......... D ......... D DDD \/ DDDDHID

- repetitiv szekvenciak

tandem ismétl6dés T ——
forditott ismétlsdés S



Novényi genomok szervezddése ITI.

* novényi genomok osszetettebbek (3 genom)

- kloroplaszt genom (10 - >100 képia/sejt, 60-100 génszdm/mol., 120-160 kb)
- genomméretek (Mb)

seitmag (Mb)  kloroplaszt mitokondrium
Arabidopsis thaliana 125 0,156 0,370
Kukorica (Zea mays) ~ 2500 0,136 0,570
Lébab (Vicia faba) ~ 14000 0,120 0,290
Human ~ 3000 - 0,016

- poliploidia
alloploidia: genetikailag elhatdrolhaté kromoszdomdk, pl. biza allohexaploidia (AABBDD)
autoploidia: egy alap-kromoszomakészlet sokszorozédasa, pl. tetraploid lucerna és burgonya



Genom programok

+  Novényi genomprogramok (.mint az dllatok esetében csak kicsit mdshogyan és lassabban")

novényi alapanyag: referencia faj/vonal, beltenyésztett vonalak, mutdnsgytijtemény, természetes és
vad vdltozatok, stb.

- DNS-szinti vizsgdlatok: genetikai térképezés
fizikai térképezés
genomszekvencia meghatdrozdsa

genomszekvencia analizise (kédolé és nem kddold gének, génannotdcio,
ismétl6d6 szekvencidk, SNP, 6sszehasonlito térképezés, duplikaciok
azonositdsa, stb. )

- RNS-szintl vizsgdlatok: EST szekvendlds, teljes cDNS szekv., alternativ splicing, microarray/gén-chip,
génatlasz

- fehérjeszintl vizsgdlatok: lokalizdcié, ChIP, fehérje-fehérje interakcidk vizsg., teljes fehérje
osszetétel, fehérje komplexek vizsg., poszttranszldaciés modosuldsok

- funkciondlis vizsgdlatok: loss-of-function technikak (mutdcié, TILLING, RNAI)
episztazis vizsgdlatok (gének ill. géntermékek hierarchidja)
gain-of-function technikdk (ha van rd lehetéség)

- metabolika: nagyléptékii anyagcsere vizsgdlatok, kémiai .fingerprint”

- funkcindlis génannotdcié: ismeretlen gének funkciéjdnak azonositdsa




Genomszekvendlasi stratégidk I.

2. ,shotgun” v. random szekvendlds

. . o genomi DNS
1. szisztematikus vagy rendezett szekvendlds
(BAC-to-BAC, pl. HGP, Medicago szekvendlds)) WGS - (pl. CELERA)
i fragmentdlds
/7
f \\;' e f k(~1-10kb
fragmentek (-40kb) <73 )N ragmentek (~ 1 - 10 kb)
TN\
nagy inszertméretl konyvtdr 5800 5200 I ,
(BAC, YAC, PAC, cosmid) o= o= plazmid konyvtdr
CD— az Gsszes klén kétirdnyl szekvendldsa
’ ’ 7’ ’ A
fizikai térkép létrehozdsa - . tiling path” ~ O O (6nkényes sorrendii a kisméretii
(atfedéd klénok, FPC, genetikai térkép) O / fragmenteket tartalmazé kidnok
i O ~ szekvendldsa)
~ 0
kivdlasztott klonok .shotgun” vagy/és restrikciss ——» ' P
térkép alapl szekvendldsa , ! O
leolvasdsok rendezése és az 6sszefiiggd : N
szekvencidk illesztése J !
’/ I’ \‘
v TTACGGCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGAC

CCGGATGCTATGCTAGCTAGCTTACGTAGGCTTACGGCT



Genomszekvendldsi stratégidk IT.

<-- TTACGGCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGAC
TTACGGCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGAC -->
CCGGATGCTATGCTAGCTAGCTTACGTAGGCTTAGGGCT —->
<-- CCGGATGCTATGCTAGCTAGCTTACGTAGGCTTAMGGCT

<-- GCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGACCTGACC
GCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGACCTGACC -->

GAATCGTACCGGTAGCTTAATGACCGGATGCTATGCTAGCTAGCTTACGTAGGCTTACGGCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGACCTGACC

kész szekvencia - minden szdl kb. 4-szer szekvendlva, 8X lefedettség

Szisztematikus szekvendlds Random szekvendlds

ElSnyok - minden egyes lépésnél tudjuk hol jdrunk a genomban - a szekvencia dsszeszerelése sordn csak a késébbi fdzisban deriil
ki, hogy a genom mely részét szekvendljuk

- kevesebb hiba az 6sszeszerelés sordn, 6sszeszerelés - nagyobb esély a hibds 6sszeszerelésre
viszonylag egyértelm (pl. duplikdcidk, repetitiv szekvencidk - gabonafélék)
(ismert térkép és kontig pozicid)
- automatizdlhatd
- lehet&ség a génekben gazdag régidk szekvendldsdra - kisebb genomok esetén hatékonyabb, nagyobbak esetén
problémdsabb

Hatrdnyok - koltségesebb és munkaigényesebb - kevésbé koltséges és munkaigényes
- lassabb - gyorsabb
- hatalmas klénkanyvtdrat igényel
- hagy szdmitégép-kapacitdst igényel



Genomszekvendldsi stratégidk ITI.

Alternativ megkozelitések:

- nem teljes genomszekvendlds

- klénozds DNS frakciondldst kévetden (a gyakori fragmentek mennyiségének csokkentése RE kovetden)
- egyes kromoszomdk izoldldsa
- gén gazdag régiok felddsitdsat kovetden (kevésbé metildlt alacsony kdpids régiok, CoT analizis)

- Re-sequencing <-> de novo sequencing

- genetikai eltérések keresése és varidciok azonositasa (SNPs, INDELs) egész genomban vagy genom részletekben

- referencia szekvencia sziikséges

- Uj generdcids szekvendldsi médszerek

- humdn genom SNP map (Nature 2000), C. Venter és J. Watson (PlosBiol 2007 and Nature 2008)

- 1000 humdn genom diverzitdsdnak meghatdrozdsa (Science 2008)

- Arabidopsis Col-0, Bur-0 és Tsu-1 - 2000 hiba a referencia genomban, 800 000 SNP és 80 000 INDEL azonositdsa

- SNP azonositds rizs és Medicago truncatula genotipusokban (30 M. truncatula genotipus szekvencia - 2010)

- 25 vad és 25 termesztett rizs alacsony lefedettségli genomszekvendldsa - eltérés génekben és fenotipusban

- Mezdgazdasdgi Biotechnoldgiai Kutatdokozpont, Godsllé - mangalica - hazisertés (Duroc)

- a tydkhdziasitds genetikai hdtterének felderitése genomikai médszerekkel (SOLID szekvendlds - 7 millioé SNP, 1300 INDEL))
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Genomszekvenadldsi modszerek

A klasszikus és a leggyakoribb nagy dteresztéképességli szekvendldsi modszerek folyamatdbrdja

klasszikus Sanger-féle szekvendlds

random : , i
BINE e A elvdlasztds szekvenlcm
fragmentek — Ertitluzl —>  lelektroforézissel| —* leolvasdsa
klénozdsa molekuldk
szintézise
szekvendlds szintézissel (454, Illumina, Solid)
DNS egylid(ﬂi?en,l nukl’ec’ﬁi’d szekvencia
DNS > fragmentek > hozzdaddsa és beépitése, > leolvasésa
fragmentdlds klondlis PCR jel régzitése, mosds és
amplifikdldsa ismétlés

Nagy dteresztéképességli vagy Uj generdcids szekvendldsi mddszerek (millionyi nukleotid leolvasds zajlik egy futtatds sordn; parhuzamos szekvendlds)

- Roche 454 technolégia (Life Sciences)- amplifikdcié viz-olaj emulzidban, < 450 bp leolvasdsi hossz

- Illumina (Solexa) - .bridge-amplification”, .reversible dye-terminator”; 70-80 bp leolvasdsi hossz

- SOLID (Applied Biosystems) - ligdldssal, ~ 50 bp leolvasdsi hossz

- Ion Torrent Systems Inc. (Life Technologies, 2010 februdr) - hagyomdnyos szekvendlds Gj, pH vdltozdson alapulé detektdldsi médszerrel
(a DNS polimerizdcié sordn keletkezd proton detektdldsa félvezet6 szenzorral), leolvasdsi hossz kb. 100 bp



Mérfoldkovek a genomszekvendldsokban

Haploid Haploid K : Chnak
Organizmus/genom genomméret kromoszoma- - 0 oocoman ENe Genomszekvencia Megjegyzes
: szam szama
(Mb) szam
kozlés labor mddszer
X174 bakteriofig 0,005 cirhulais 11 1977 Sanger et al. £0 etz clvemalt
organizmus
Human mtOMNS :“ ' "' 0,016 1 cirkularis 37 1981 Sanger et al.
Haemophilus influenzae 1.8 1 cirkularis 1743 1995 TIGR shotgun elsd megszekvenalt baktérium
" Escheria coli K-12 N 42 1 cirkularis 4290 1997 U. Wisconsin, Madison shotgun
B 12,1 16 n=32 5770 1996 konzorcium térképezés sl hefjesce megsze el
cerevisiae | eukaridta genom
fonalféreg (Caenorhabditis elegans ) 100 6 2n=12 18424 1998 konzorcium térképezés e R
- tobbseftd genom
L’Q ecetmuclica {Drosophila . i 150 4 2n=8 13 601 2000 UC Berkley Celera shatqun/BAC térkép
melanogaster) _ Genomics
g ‘o .
human {Homo sapiens) 3000 23 on=46  ~30000 2000 HlumanGenome Project o0 0hsrkspezés
& Celera Genomics
\idfii (Arabidopsis thaliana) : 125 : 2n=10  ~25000 2000 konzercium shotgun/BAC térkép  ©150 megszgee:‘fm”a“ il
o rizs (Oryza sativa) 359 12 2n=24 ~ 28000 2005 konzorcium shotgun/BAC térkép  elsd megszekvenalt egysziki
Uj generdcids szekvenaldsi mddszerek megjelenése 2004
: . ; _ 2006 . - = .
nyarfa (Populus frichocarpa | 485 19 2n=38 ~ 45 000 (et wivi) konzorcium shotgun/BAC térkép elsd megszekvenalt fa
“ : 2009 : o
? — - !
akuknnca (Zea mays) 2500 10 2n=20 32000 (i 56 konzorcium shotgun/BAC térkép
Physcomitrella patens (moss sp.) 520 27 ~ 36000 2008 konzorcium shotgun
grandidzus szekvenaldsi projektek meghirdetése 2010 s 1009 gemoingroiekd. 108 Scelacas ol

1000 novényi és allati genom projekt, sth.



http://synteny.cnr.berkeley.edu/wiki/index.php/File:Poplarsdefault.jpg

Arabidopsis thaliana genom projekt I. W
kistermetl (20-25 cm), kétszikl gyomnovény (Eurdpa, Azsia, ENy Afrika) ™= | @
életciklusa 6 hét (csirazastél magérésig); genomméret 125 Mb ;ﬁ"'
Johannes Thal (-> thaliana), (Pilosella siliguosa) XVI szd. Harz-hegység 5
F. Laibach javasolta el6szor modell novénynek 1943; (2n=10) %
Rédei Gyorgy (1921-2008); U. Missouri, 1957-ben kezdett el foglalkozni

komolyabban Arabidopsis-szal; nem volt elismert kezdetben (1969 NSF tamogatds
felfiiggesztése)

Marteen Korneef - Wageningen University, 1976 (részletes genetikai térkép 1983)
1990 - genom projekt induldsa
2000 - genomszekvencia kész
hagy szegmentdlis duplikdciok
2001 - NSF2010 Program - gének funkcidjanak azonositdsa

2008 - 1001 genom projekt - SNP; (HAPMAP, teljes genomvdltozatok) - 88 mar
elérhetd

www.arabidopsis.org (pl. At1g01480)
www.weigelworld.org/resources/microarray/AtGenExpress/



http://www.arabidopsis.org/
http://www.weigelworld.org/resources/microarray/AtGenExpress/

Arabidopsis thaliana genom projekt IT.

Summary of Gene Structure Annotation (TAIR9 release)
- 27,379 protein coding genes
- 4827 pseudogenes or transposable elements and 1312 ncRNAs
- 33,518 genes in all, 39,640 gene models

TAIR9 Genome Statistics

Chr | Protein coding | pretRNA | rRNA | snRNA | snoRNA | miRNA | Other RNA Z:ﬁ:“ ;Ene Total
1 7,054 240 0 2 18 52 107 242 683 | 8,398
2 4,237 96 2 0 15 29 75 218 825 | 5,497
3 5,436 93 2 7 15 29 67 201 878 | 6,728
4 4,214 79 0 0 11 28 48 121 711 | 5122
5 6,318 123 0 4 12 36 53 144 804 | 7,494
Total | 27,169 631 4 13 71 174 350 926 3,001 | 33,239
C 88 37 8 0 0 0 0 0 0 133

M 122 21 3 0 0 0 0 0 0 146
Total | 27,379 689 15 13 71 174 350 926 3,901 | 33,518



ftp://ftp.arabidopsis.org/home/tair/Genes/TAIR9_genome_release/TAIR9_locus_type

Arabidopsis thaliana genom projekt ITT.

Summary of Gene Functional Annotation

other molecular functions
receptor binding or activity
structural malecule activity
nucleic acid binding
nucleotide binding
transporter activity

kinase actiwvity
transcription factor actiwvity
DNA or RNA binding

protein binding

transferase activity
hydrolase activity

other enzyme activity

other binding

molecular function unknown

Molecular Function

Unanng
105%

| I
Distribution of Genes among
Molecular Function Categories
N=28,727

/

40
r RNA metabolism

% of genzeg annotatedm
electron transport or energy pathways
signal transduction

response to stress

response to abiotic or biotic stimulus
developmental processes

cell organization and biogenesis
transport

Transcription

protein metabolism

other biological processes

other callular processes

other metabolic processes

biological process unknown

Biological Process

Golgi apparatus

ER

extracellular

cell wall

plasma membrane

cytosol

ribosome

plastid

mitochondria

other cytoplasmic components

chloroplast

nucleus

other cellular components

other intracellular components

. ; . other membranes

Distribution of Genes among

Biological Process Categories
N=30,923

cellular component unknown

a 10 20 30 40
% of genes annotated

Cellular Component

nannotate
21%

T

T T
Distribution of Genes among
Cellular Component Categories

N=25673

10 20 30
% of genes annotated



Rizs genom projekt I.

egysziki, diploid (2n=24), kis genomméret a fiifélék kozott (389 Mb)
a rizs a kukoricat kovetéen masodik a termelt mennyiséget tekintve

1997 - International Rice Genome Sequencing Project (IRGSP) - Oryza sativa
ssp. japonica cv. Nipponbare

2002 chrlés 4

2003 chr10

2004 teljes genom szekvencia - 370 Mb

37 544 gén modell (2,859 nem mutat hasonlésdgot Arabidopsis génekhez)

Oryza sativa indica genomszekvencia meghatdrozdsa szintén befejez6dott
(2002 - draft szekv.)

http://rgp.dna.affrc.go.jp/IRGSP/
http://rice.plantbiology.msu.edu/
http://rice.genomics.org.cn/rice/index2.ijsp



http://rgp.dna.affrc.go.jp/IRGSP/
http://rice.plantbiology.msu.edu/
http://rice.genomics.org.cn/rice/index2.jsp

Rizs genom projekt IT.

MSU Rice Genome Annotation, Release 6.1 (05/01/2009)

TE-related |Mon-TE-related
B Genes/Loci Genes/Loci
Gene number 16 220 40 577
Average Gene Size (bp) 3257 2 841
Average Exon/Gene 4,2 4,9 Genes from MSU Rice Genome Annotation, Release 6.1
?;I;rage Exon Length 596 313
A Exon GC Functional ! Genes/Loc Gene Models
C‘;i;i?_li {%?n 20,8 51,5 Classification Genes/Lodi Percentage Gene Models Percentage
Average Intron Length 340 415 Expressed 6311 11,1 8 268 12,3
(bp)
Conserved
Average Intron GC 42.9 37.6 hypothetical 2033 3,6 2033 3.0
Content (%) ' !
Hypaothetical 8 885 15,6 g8 886 13,2
TE-related 16 22 28,6 16 454 24,4
(TE-related: Transposable-element related genes and gene models) e A sk e e




Tovabbi novényi genomszekvendlasi projektek I.
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Nightshades : Eurosids 2
Asterids Eurosids 1
Rosids Monocots
Eudicots

fekete: publikdlt szekvencia
sziirke: folyamatban Iévé szekvencia meghatdrozds
(t6rzsfa dgainak hossza nem ardnyos az elvdlds idejével)



Tovabbi novényi genom szekvendldsi projektek IT.

harangldb (Aguilegia formosa): Ranunculales rend; ~ 130 M éve vdlt el a rosid és asterid dgtdél, szekvencia
meghatdrozds az utolsé fazisban

Asterids - paradicsom: 950 Mb, 2n=24; részleges genom (v. 2.30), 22x lefedettség; Roche 454 szekv.
- burgonya: 1700 Mb; 4n=48; részleges genom,
- sdrga bohdcvirdg: 430 Mb, nem teljes; ckoldgia jelentéség

Rosids : ~ 500 Mb, 19 kromoszéma; 2007 - pinot noir, 2093 metakontig, a genom ~ 94 ,6%-a

Eurosids I- uborka: 7 kromoszéma; .Chinese long 9930" ~ 240 Mb; Gy14 inbred line 203 Mb
- nydrfa: 3. megszekvendlt névényi genom (2006), 370 Mb, 19 kromoszéma
- ricinus: 10 kromoszéma, ~ 320 Mb, els6é genomszekvencia 2010
: manioka v. tdpioka; jelenlegi verzié 416 Mb és > 11000 kontig (~ a genom 50%-a)
- vadkender: 400 Mb genom - Medicinal Genomics (Amszterdam) 2011; 131 000 Mb szekvencia - 327x
lefedettség, nyers adatok publikdlva - 6sszeszerelésre vdrva
- alma: 17 kromoszdéma, ~740 Mb becsiilt genom; ~ 600 Mb (2010), 57 400 gén (genom duplikdcid)
- 6szibarack: 8 kromoszéma, verzié 1.0 (2010), 7,7x lefedettség

: 8 kromoszoma, verzié 3.0 (2010), ~450 Mb becsiilt, szekv.: 240 Mb
kromoszomdkhoz kapcsolt, 17 Mb nem kapcs.
- Lotus japonicus: 6 kromoszéma,
verzié 1.0 (2009) ~470 Mb becsiilt
megszekvendlt > 90%
20 kromoszéma, ~1115 Mb becsiilt,
950 Mb ismert (2010)
46400 felt. kodolo gén
(két teljes genom dupl. 59 és 13 M éve)
- pigeonpea (Cajanus cajan): Phaseoleae, 2n=2x=22, 833 M
félsivatagi mg-i kultirnovény,
Illumina nyers genomszekvencia (2011)
606 Mb (73%), 48 690 gén predikcié
nincs egész genomra kiterjed6 duplikdcié

Arabidopsis
Banana
Rice

Brachy
Maize
Sorghum

GCrasses

Monocots

Foxtail Millet



Tovabbi novényi genom szekvendldsi projektek ITI.

Eurosids IT - papaya : az elsé genetikailag médositott termesztett novény (papaya ringspot virus rezisztencia)

az Arabidopsishoz legkszelebbi megszekvendlt genom (2009), amely nem mutat nem teljes genom duplikdciét; 9
kromoszéma, 372 Mb

- Arabidopsis thaliana
- A/"Gblb'O,DS‘IZS’ /y/"afa + nem publikdlt szekvencia - 6sszehasonlité genomika

Egyszikiek - datolyapdlma: kezdeti dllapot

: az elsé megszekvendlt nem fiiféle egyszikii genom lesz (Genoscope - 2011; nemzetkszi
konzorcium), 600-700 Mb

Fufélék:
- Bmchypodium: blza, drpa zab és rozs modell névénye, energianovény?
a Foldkazi-tenger vidékén és a Kozel-Keleten honos éveld fiiféle, 2n, 4n és 6n
272 Mb (Nature, 2010), 5 kromoszéma
- kukorica: 2500-3000 Mb becsiilt, 2n=20, 2300 Mb (2009), teljes genom duplikdcié és 2x transzpozon felszaporodds
- sorghum: kukorica kdzeli rokona (C4 fotoszint.), ~700 Mb szekv. (2009)
: rokafarkd kéles v. olasz muhar (2007)
- blza: 2n= 6x= 42, AABBDD, 15500-17000 Mb becsiilt; | N
fizikai térképezési fdzisban . 3 2
Aegilops umbellata (2n=14) és g E S
A. tauschii(2n=14, D genom) i i M
1A | 2A | 3A [4A |5A 6A |[TA |1B | 2B 3B 4B | 5B 6B | 7B (1D 2D | 3D | 4D | 5D | 6D ?D_ Nightshades
Phys. Map

Projects progress overview

Foxtail Millet



Tovabbi novényi genom szekvendldsi projektek IV.

- Chlamydomonas - egysejti alga, amelynek fejlédése kb. 1 milliard éve vdlt el a
szdrazféldi névényektdl

flagellum - a novények és az dllatok kozos 6sétél; 120 Mb (2007)

- Physcomitrella patens: moha (virdg és szdllitészovet hianya); 480 Mb (2008),
36 000 gén modell

- csipkeharaszt: virdg hidnya
legkisebb szekvendlt névényi genom lesz
(~110 Mb)



Tervezett és nem régen indult névényi genomszekvendldsi projektek

napraforgé: 2010-ben kezdéd6tt (~ 3000Mb; 2n=34), legnagyobb megszekvendlt genom lesz hamarosan
gyapot: szekvendlds 2009-ben indult

szamoca: elsé verziét 2010-re igérték
kakad: MARS finanszirozza (Roche 454)

Brassica fajok: B oleracea (kdposzta), B. rapa(tarlérépa), B. napus (repce) - Bayer CropScience - nem elérhet
BGI, Shenzhen és IVF, Beijing - Illumina

olajpdima
kavé: Coffea arabica- allotetraploid; ~1160 Mb, 2010-ben indult

Arabidopsis rokon fajok: Boechera stricta, Thellungiella halophila (séturd), Capsella rubella, A. haller,
A. arenosa, Boechera divericarpa

Eucalyptus grandis
Zostera marina (Yengerif(), Panicum virgatum és P. hallii (diszfiivek)
Pinus taeda (terpentin fenyd)

Miscanthus giganteus (elefantfi)

bab

békalencse

Salix pupurea (flzféle)

korte, cseresznye

kristdlyvirdg (ice plan’r) = CAM (crassulacean acid metabolism) fotoszintézis modell névénye



Célzott novényi genom projektek

kukorica domesztikdcidja: kukorica - sorghum

ivari kromoszoma vizsg.: papaya, nydrfa (chr XIX)

termés iz és tdpanyag-utak vizsg. : paradicsom, kakad, stb.
magfejl6dés: széja, bab

virdgfejlédés: oroszldnszdj, harangldb, Amborella trichopoda, avokads,

Magnolia fajok, kaliforniai mak, Zamia fischeri
(pdlmafaj), Welwitschia mirabilis, sparga, gerbera stb.

kromatinszerkezet és génexpresszié vizsg.: petinia

vadfajok: rizs, széja, Solanum sp.

energianovények: elefdntfl és diszfiivek, nydrfa,
flzfa, olajpdlma



http://cals.arizona.edu/pls/images/jorgensen_flower.gif

Fontosabb genomszekvendldsi projektek attekintése (2011)

Common | Latin name Status |Sequencing| Sequencing Common Latin name Status |Sequencing| Sequencing
name group method name group method
DICOTS DICOTS
mouse ear |Arabidopsis completed |consortium  |clone cotton Gossypium in progress [JGI whole genome
cress thaliana (AGI) hirsutum shotgun
poplar Populus completed |JGI (Joint whole genome cassava Manihot in progress |JGI whole genome
trichocarpa Genome shotgun esculenta shotgun
Institute)
Iyreleaf Arabidopsis in progress |JGI whole genome grape Vitis vinifera completed? |consortium  |whole genome
rockcress  |lyrata shotgun shotgun
pink Capsella rubella |in progress (JGI whole genome columbine |Aguilegia pending JGI whole genome
shepherd's shotgun formosa shotgun
purse
rapeseed Brassica rapa  |in progress |consortium  |clone eucalyptus |Eucalyptus pending JGI whole genome
(MGEP) grandis shotgun
tomato Lycopersicum  |in progress |consortium  |clone papaya Carica papaya |in progress?|consortium |whole genome
esculentum (ITGSP) shotgun
potato Solanum in progress |consortium  |clone castor bean |Ricinus completed? [TIGR whole genome
tuberosum (PGSC) COMMuNis shotgun
barrel medic |Medicago completed? |consortium  |clone yellow owl's |Trphysara pending JGI whaole genome
truncatula (IMGAG) clover versicolor shotgun
Lotus japonicus |in progress |consortium  |clone
monkey Mimulus in progress |JGI whole genome
flower guttatus shotgun
soybean Glycine max in progress [JGI whole genome
shotgun

2008 - 1000

Plant Genomes Project meghirdetése

kb. 370 000 novényfaj létezik
~ 80 000 fajrél van DNS informdcié (95%-ban csak pdr gén szekvencia)
Beijing Genomics Institute (BGI . Shenzhen, China) - Illumina szekvendlds
transzkriptom szekvendlds (teljes génkészlet szekvendlds <-> EST projektek)
biotechnoldgiai alkalmazds az elétérben - a mintdkat az egyes fajok esetében a

Common Latin name Status |Sequencing| Sequencing
name group method
MONQCOTS
rice Oryza sativa completed |consortium  |clone shotgun
japonica (IRGSP)
Nipponbare
rice Cryza sativa completed |Beijing whole ganome
indica Genomics  |shotgun
Institute
maize Zea mays in progress |consortium  |clone
sorghum Sorghum completed |JGI whole genome
bicolor shotgun
grass Brachypodium  |in progress |JGI whole genome
distachyon shotgun
foxtail millet | Setana italica |pending JGI whole genome
shatgun
banana Musa in progress |consortium  |clone
acuminata
wheat Trticum pilot consortium  |clone or single
aestivum (WGSC) chromosome
shatgun
OTHER
moss Physcomitrella |completed (JGI whole genome
patens shotgun
gemmiferous | Sefaginella completed [JGI whole genome
spike moss |moellendorffii shotgun

biotechnoldgiai szempontbdl fontos szovetekbdl veszik (mdsodlagos
anyagcseretermékek, olajtartalom, orvosi vonatkozds, stb.)




A genetikai térképezés és genomszekvencia néhany
alkalmazasa

a genetikai térképek biztos alapot jelentenek genomikai
projektnél - genomszervez6dés vizsgdlata (pl.
genomszekvendlds, fizikai térképezés, genetikai és citoldgiai

térkép osszevetése, stb. )
osszehasonlitd genetikai térképezés (genom evoldcio)

gyakorlati szempontbdl fontos génekhez vagy I6kuszokhoz

kapcsolt markerek azonositdsa

génklénozas



Osszehasonlité genetikai térképezés I.
(alapfogalmak)

Kapcsolt genetikai markerek (kapcsoltsdg) vizsgadlata kiilonb6z6 fajokban vagy rendszertani
kategoridk kozott

Homoldgia = hasonldsdg; kozos evoliicids eredet (maddr és denevér szdrny; hasonlé szerkezet és
pozicid)

Analdgia = hasonlésdg, kozos evolicids eredet nélkdl (pl. 1égy és madar szdrny)

Homoldgia - ortoldgia és paraldgia
- két gén ortoldg, ha két kiilonbozé fajban taldlhatéak, és egy kozos 6s-génbdl szdrmaznak, mely
a két faj kozos 6sében jelen volt. Ugyanazt a funkciét szolgdljdk, a két fajban.

- két gén paraldg, ha ugyanabban az organizmusban taldlhatéak, és egy kozos 6s-génbdl
génduplikacié és azt kévetd divergens evoldcié Gt jan alakultak ki. Tobbnyire kiilonbozd, de
egymdssal 6sszefiiggésben |évé funkcidjuk van.

ortoldg gének paraldg gének

—

Y faj gén A, gén A,
6si faj gén A



Osszehasonlité genetikai térképezés IT.
(alapfogalmak)

homologs

J—

paralogs '|
A \
‘

frog . chick® mouse. mousef3 chick}  frogp

ortoldg-paraldg

N7

ot-chain gene [3-chain gene

\_:g(‘““ duplication /

early globin gene

= ortoldg l6kuszok két kiilonboz6 faj azonos kromoszémdjdn helyezkednek el
= a lokuszok két kiilonbozd faj azonos kromoszomdjdan konzervdlt sorrendben helyezkednek el

(nem helyesen manapsdg a kett&ét azonos értelemben haszndl jdk!)

= markerek sorrendjének konzervdltsdga kromoszémaszinten
= markerek sorrendjének konzervdltsdga kisebb genomi szakaszon



Osszehasonlité genetikai térképezés III.

Macrosynteny humdn és egér genom
kozott

GRASS
GENOMES

iﬁiiﬁﬁa:m

131415161718 19202122 X Y

1 2E1m 4 5H6 7EB8 910
11 12071314150 161701819 X Yl

Oats
tomato
Maizre
Sorghum
Sugar cane
Foxtail millet
Rice

Inverzio egy paradicsom és padlizsan
kromoszéma esetében




Osszehasonlité genetikai térképezés IV.
(Medicago sativa és M. truncatula)

MILGA

HYFTEI#
DAneE

(Choi és mtsai. 2004)



Osszehasonlité genetikai térképezés V.

(Medicago - borso)

7 8 3 2 6
Medlicago - N . GEE S

Pisum IS s s emb s W
Medicago I Vv IV i \"/|

4

1
-

Vi Il

Kalé és mtsai. 2004
Seres és mtsai



Osszehasonlité genetikai térképezés VI.
(pillangdsok)

WrLG-89

Cont

L |DHITIL]




Genom 0sszehasonlitds teljes genomszekvencia
felhaszndlasaval

Medlicago truncatula
(Young et al. 2011, Nature)

sdrga - M15 és Mt8 szintenikus régié




Génizoldlds

+  Kérdés: hogyan azonositandnk egy gént egy komplex szervez&dési
eukaridota genomban?

Arabidopsis 125 Mb/1C ~25 000 gén
rizs 430 Mb/1C ~ 50 000 gén
human 3400 Mbp/1C 30 000 - 35 000 gén
bldza 16000Mbp/1C ~ 25 000 gén
gyapot 2,200 Mb/1C 50 000 - 80 000 gén
Medlicago truncatula 450 Mbp/1C ~ 30 000 gén

+  pl. mutagenezissel (transzpozonokkal egybdl klénozzuk) de..
- kicsi az egyedszdm (nem tudunk elég utédot atnézni, mint mikrobdkndl)
- letdlis hatdsok
- 16bb helyre ugrik a transzpozon

- szekvendldssal megoldhato
- csak a mi géniinkbe nem ugrik a transzpozon.. stb. MIT CSINALTUNK??

» kapcsoltsdgi analizissel

- mihez legyen kapcsoltsdg? - MARKEREK
- hogyan hatdrozzuk meg a kapcsoltsdgot? GENETIKAL ANALIZIS



V.f Nitrogénkot6 szimbiotikus kapcsolat

C6H1206

NH,

VAM

Nod+ Fix+ Myc+

mutdciok

C6H1206

Mt dmil , dmi2, dmi3, nsp2, nsp2, nfp, Shizopum
lin, pd3, stb. Nod- Myc-/+
Ps syml0; Ps syml19, stb. Nod+ Fix- Myc-/+

Lj syml  LjsymZ; symb, stb.

cél: a szimbiotikus nitrogénkotés bioldgiai
folyamatdnak megismerése



Génklonozas - térképezésen alapuld génizoldlds stratégidja

nod gene

marker A marker B marker C marker D marker E marker F

== homozygote mutant alleles

heterozygote -
homozygote wild type alleles

~— — —

Nod (¥
o Nod (¥
S Nod - .
~ sequencing
L Nod -

Nod -

‘l’ v v ‘l’

BAC contig

T~/ /-

candidate genes



Az MINSPZ2 gén térképezésen alapuld izoldlasa
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Deléciok genetikai térképzése 1.

Transzkripciés mintdzat alapjan torténé klonozds (Affymetrix gene chip)

P =

vad tipus

9%

A/\/\/AAAAA

B deleted

C/\/\/AAAAA

mutans
(fast neutron)

CHIP 1
A B C

= EEBN

CHIP 2
A B C

= EN e



Transzkripcios mintdzat alapjdn térténd klonozds (Affymetrix gene chip)

minden egyes gént 16-20 szintetizdlt probapar képvisel
egy-egy probapadr egy tokéletesen parosodo (PM) és egy .mismatch”-et
(MM) tartalmazoé oligonukleotidbdl dll
egy vizsgadlt génre a PM és a MM oligonukleotidok jelerésségei kozotti
atlagos kiilonbségek adjak az eredményt
a Medicago Affymetrix gene chip 61 200 probe set (.gént") tartalmaz
- 32167 M. truncatula EST/mRNA
- tovdbbi 18 733 prediktdlt gént
- 1896 lucerna (M. sativa) EST
- 8 305 Sinorhizobium meliloti gént ill. prediktalt gén

Affymetrix Chip




Az MTERNI (bitl-1 mutdns) gén transzkipciés mintdzat alapjdn
térténd azonositdsa

ddpi Buf

a-tubulin
ERF TF
AG-peptide

-

, | deletion in dit1-1
i
.'}’/‘Ji"‘-....-,...-‘....-.l'..-..../

Karyopherin

ERF transcription
factor

Unknown protein a-tubulin




Az MtERNI (pd/ mutans) gén térképezésen alapulé klénozdsa

TC80512_1
15C20S5Rat_1

N

M. truncatula LGT
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—— TC87156_1
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Deléciok genetikai térképezése 2.
Oligonucleotide Array Comparative Genomic Hybridization (oaCGH)

Oligonukleotidok
- exon 150bp
- intron/utr 300bp
- unigenes 21000bp 300bp
Delécidk kimutatdsa
Egy és tobb kdpids amplifikdcié kimutatdsa
Transzlokdcio kimutatdsa

A
Jﬂli\]illl\ll_\ll|\|||I|I||HII|||I\|H|\||\I|I|||||I|||I|I\HH\II\IHIII\II AR OO

CGS - Comparative Genome Sequencing




0aCGH vizsgdlat M. truncatula novényeken

Sagmantation fer 1E126102 382 wi. 13128002 635 FA1610§_1aba)
T T
1 1
T T

Ssgmuantation fer 13128502 932 wi. uum_u.-.m_mhpa

FNB#4

Raja Duvvuru Muni



GMO I.

GM vagy GMO: genetically modified organism -génmédositott, genetikailag
modositott vagy .génkezelt" élélény
(hagyomdnyos mutagének, poliploidizdcid, keresztezések?)
génmanipuldlt?

Géntechnoldgia alkalmazdsdval elédllitott médositott genetikai allomanyd élélény

- transzgenikus: nem rokon fajbél szdrmazé genetikai informadcié
- ciszgenikus: azonos vagy rokon (pl. vad) fajbdl szdrmazé genetikai informdcio

A transzgénikus névények nélkiilozhetetlenek a gének szerepének kutatdsaban

Mikroorganizmusok: az iparban elterjedt a haszndlatuk - vakcindk, gydgyszerek,
tdpldlékkiegésziték, vitaminok, enzimek, adalékanyagok, stb., pl. B2 és C vitamin,
citromsav, lizozim, a-amildz, (keményité -> cukor), kimozin (sajtgydrtas), inzulin,
novekedési hormon, véralvaddsi faktorok

Allatok:

- omega-3 diszné (omega-3 zsirsav termeltetése egy nematdda gén beiiltetésével,
2006)

- ENVIROPIG - jobb foszforhasznositds (Canada, 1999)
- megvadltozott osszetétell ill. szerkezeti tejet add kecske
- novekedési hormon termeltetése halakban (lazac, ponty, stb.)



GMO IT.

Novények:

- Els6 generacios GMO: termelsnek/fajtatulajdonosnak kedvezd tulajdonsdg

bevitele [herbucudrezusz‘rencna (pl glifozat), kartevo elleni rezisztencia
(Bt toxin, virusrezisztencia), ipari szempontbél kedvez6 tulajdonsagot
hordozo noveny] - szinte kizdrdlag ilyenek vannak koztermesztésben

- Masodik genemcuos GMO:. elonyos ‘raplalkozasn vagy élettani tulajdonsdggal
biré névények (fogyaszté szdmdra kedvezd tulajdonsdg, pl. Lys/Trp
osszeTeTel megval’roz’ra‘rasa Golden Rice)

- Harmadik gener'acnos GMO: hideg-, és szdrazsdgtiiré fajtdk
- Negyedik generdcios GMO: gyégyszer-, és enzimtermelé fajtdk

A kezdet - 1996, USA

Az els6 szabadfoldi termesztésbe és kereskedelmi forgalomba keriilé genetikailag
médositott névény -

egy olyan paradicsom, amely a genetikai modositds hatdsdra
tovdbb megérizte frissességét, az érett termés lassabban
puhult meg ( sejtfal pektinjének lassitott lebomldsa).




Genetikailag mddositott novények termesztése napjainkban
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2010 GM novények termesztése vilagszerte 29 orszdgban tortént 148 millié hektaron
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GM novények termesztése 2010

10%-0s term6teriilet novekedés

Rank Country Area Biotech Crops
{million hectares)
1 USA* 668 Maize, soybean, cotton, canola, sugarbeet, alfalfa, papaya,
sqquash
2 Brazil* 95 4 Soybean, maize, cotton
3 Argenting® 229 Soybean, maize, cotton
4 India* 9.4 Cotion
5 Canada* a8 Canola, maize, soybean, sugarbeet
6 China® 35 Cotion, papaya, poplar, lomato, sweel pepper
7 Paraguay* 26 Soybean
B Pakistan * 2.4 Colion
9  South Africa® 22 Maize, soybean, cotton
10 Urniguay® 1.1 Soyhean, maize
17(15) 11 Bolivia® 0.9 Soybean
12 Australia® 0.7 Cotion, canola
13 Philippines* 05 Maize
14 Myanmar* 0.3 Cotion
4 i Cotion
50 ezer hektdr felett  ;; Gow™ G el
17 Mexico* 0.1 Cotton, saybean
18 Colombia =0,1 Cotton
19 Chile 0.1 Maize, soyvbean, canola
20 Honduras 0.1 Maize
21 Porugal <1 Maize
22 Czech Republic <0.1 Maize, potalo
23 Poland <0.1 Maize
24  Egym 0.1 Maize
25 Slovakia 0.1 Maize
26 Costa Rica <0.1 Cotton, saybean
27  Romania 0.1 Maize
28 Sweden <0.1 Potato
29  Germany 0.1 Potato
Total 148.0

* 17 biotech mega-countries growing 30,000 hectares, or mone, of bistech crops

Sowwce: Chive |lames, 2010,




Eurépdban GM novények termesztése 2009-ben 6 orszdgban, 2010-ben 8
orszdgban tortént

Biotech Crop Countries and Mega-Countries*, 2009 2009 - 94750
hektdron
as az0 w4 #19 w2z w25 az1
anaoks* Pertugal Spain® Croch Kepubiic Palsad Slovakia Rarmarir
8.7 bl B Flaa, =0,0% pil Mo Has. oul bl Mo e, 0 0r% Palllhen s | | oo paillen Hes | | couon pilliee Fles | | couos milliee Hes kUkOf‘iCGﬂ'\Ol
Frwes Mairs e Maira Muira Mairs ) Y
e —— rezisztens
Lisas rimmatings kukorica
B0 8 e Has. - m,:“'”
Senbaan, M, -
Coson, Canclls,
Sgasnky, Papurpa, - ::..ﬁ »
aammontus. 2010 - Amliflora burgonya
w15 o [e==  Svédorszdg,
i —————— 4 4
0.1 Miliom Has. an Németorszdg
Smmdeinsas osmibianiss. Cseh koztdrsasdg
[Ynes
8 /
Flonwdiesmi o234
0.0 Rl s, Egyerd
P <0008 Wil llse s,
i
23
Costs Bics L] B4
= 0k, Pelll Db M- Airalfralia™
0.7 Milllon Flas,
Cotton, Candl
"7 b s
Calvirafnla £
=8 Malion: b, 0 Ml Mo
[ o Coman
0 o6 w3 'L o7 a2 asn
Hofdvia® il Argenring® (ETT o ” Hramil™ Sooarh Afcca* z
u:—.rmnu. LS bl Has | | 2135 Milios Has uu:‘f:n Has :_‘:rﬂ::.fm 1:.: e e Hias. E.1 dilllion Has. MC(gYle‘Of‘SZClgOh
By Aehsira, Sombasany Caresla | | Savpbvisn, msiva, Comn| |Soptane, saime S b Sipstenier, laina, Comnri| | pdsire, Soyhen, Comne koztermesztésben
[[@* 15 biotech mega-countries growing 50,000 hectares, or more, of biotech crops. nincs GM naVény

Source: Chive lames, 2009,



A leggyakrabban termesztett GM novények

gyomirtd és rovarrezisztens novényekek

CoreTIES g |Gt | Ot
’ /millié hektar / vetésteriilethez
viszonyitva
Széja 69,2 52%
Kukorica 417 31%
Gyapot 16,1 12%
Repce 6,4 5%

Magyaroszag 2011

- koztermesztésben nem taldlhaté GM névény - moratérium

- Magyarorszdgon kisérleti céllal engedélyezett GMO kibocsatdsok adatbdzisa

http://biosafety.abc.hu



http://biosafety.abc.hu/

Jogszabdlyi hdttér az Eurdpai Unidban

A fogyasztdnak joga van vdlasztani

ezért az EU torvényhozds szabdlyozta a GMO-k
kereskedelmi forgalomba keriilését és jelolését

Eurédpai Parlament és a Tandcs
1829/2003 1830/2003 rendelete
alapjan

jelolési kotelezettség van minden olyan

alapanyagra és termékre amelyben az

EU-ban engedélyezett GM novényekre
nézve a GMO tartalom

0,9% felett van



6MO péddk I.

Példdk:

1. MONB8I10 jelli, rovarrezisztens génmddositott kukorica; Bacillus thuringiensis (Bt)
talajbaktérium toxintermel& génjét épitették be (kukoricamoly ellen; Mo-on ritka
kdrtevd); USA - 1996 6ta, vildgon 21, EU-ban 6 orszdgban termesztik; a kivont toxint
inszekticidként alkalmazzak (1)

MONS810 génkonstrukcié (Heszky, Agroférum 2008):

—1 kukorica prométer ErAl M@ IvYeNelyel AR AT T virus prométer szintetikus PAT T —

l (herbicidl‘rolemncia) l

baktériumbal baktériumboal virusbol



6MO példdk II.

Példak:

2. Golden Rice: arany rizs - Ingo Potrykus (Swiss Federal Institute of Technology) és Peter Beyer (Univ. of

Freiburg); Ye et al. 2000. Engineering the provitamin A (beta-carotene) biosynthetic pathway into (carotenoid-
free) rice endosperm. Science 287 (5451): 303-305.

- A vitamin hidny vaksdgot és egyéb fejl6dési rendellenességet okoz (egyoldall tdpldlkozds)

- B-karotint (A vitamin prekurzort) termeld rizs elédllitdsa endospermiumban két

geranilgeranil-pP bioszintézisben résztvevé gén transzformdcidjdaval: psy (phytoene synthase) ndrciszbal és

crtl Erwinia uredovara baktériumbdl
l fitoén szintdz

fitoén + 2-pirofoszfdt - létrehozdsakor nagy reményeket fliztek hozza (nem profitszerzés a cél)
crtt - Fiilop-szigeteken és Tajvanon szabadfsldi termesztés sordn 4-5x t6bb mint B-
karotint termelt, mint tiveghdzban
zéta-karotin - koztermesztése nagy ellendlldsba iitk6zott (kornyezetivédelmi és
l crtl antiglobalista aktivistdk; vdltozatosabb étrend?)
likopén . .
/ \ likopén cikldz Golden Rice 2 (2005) = 23x tébb B-karotint termel mint az el6z6 verzio

(kukorica fitoén szintdaz génnel)

Bill és Melinda Gates (2005) - tdémogatds a rizs tovdbbi minéségi
javitdsdra (fehérje tartalom, E vitamin, vas, cink)

a-karotin B-karotin

3. magasabb Ca tartalmd sdrgarépa elédllitasa (2008) - 15 kg/napi fogyasztds lenne sziikséges



6MO példdk ITI.

Tovdbbi példak:

4, SZéjCl = herbicidrezisztens fajtdk, allergén fehérjék csokkentése

5. kukorica - Lys termeld, nagy vas, C-vitamin, folsavtartalmd fajtdk fejlesztése folyik
6. gyapot - herbicid- és rovarrezisztens fajtdk

7. repce - herbicidrezisztens fajtdk, nagy mennyiségii laurinsav termelés

8. papaya - gyiiriifoltosoddst okozé virus (PRSV) rezisztens vdltozat

9. cukorndd - rovarrezisztens és magasabb cukortartalmd (2. gen.) fajtdk

10. cukorrépa - herbicidtolerdns fajtdk.

11. lucerna - herbicidtolerdns fajtdk (glifozdt)

12. bur'gonya = (Amflora’ vdltozat - BASF Plant Science) - majdnem tiszta amilopektint
termel (amiléz tartalom minimdlis); csak az el6dllité biotechnoldgiai céggel szerz6dott

partnerek szdmdra elérhetd, nincs kézpiacon, az EU-ban ipari felhaszndldsra
termesztik 2010-16l

13. paradicsom - a puhulds nélkiil éré Flavr Savr az elsd kereskedelmi célra termesztett
génmdédositott élelmiszer volt, forgalmazdsa nem termelt nyereséget, kivontdk a
piacrdl (1997). Azéta tobb z6ldség és gylimolcsféle késleltetett érésti/ puhulds nélkiil
éré vdltozatat is elddllitottdk, jelentéségiiket a meghosszabbodott eltarthatdsdgi id6
adja.




GMO - mez6gazdasdgi és tarsadalmi vonatkozdsok

probléma: 2010 - 6,8 milliard a vildg népessége
2050 - 9,1 milliard
cél: elegendd mennyiségli élelmiszer el6dllitdsa, terméshozamok névelése

termbterilet novelése

hatékonysdg novelése (6nt6zés kiterjesztése, miitrdgydzds, vegyszeres
védekezés, betakaritdsi veszteség és a fejlett vilagban az
élelmiszerfogyasztds csokkentése - a nyugati vildgban a gabona
60%-at dllatok etetésére haszndljdk, stb.) - ezek korldtozott lehetdségek (?)

nem a nyugati vildgban kellene névelni a hatékonysdgot
GMO a megoldds? Forradalmasitja a mez6gazdasdgi termelést?
El6nyok: ezekrdl mds esett sz - jelenleg > 100 millié ha-on termesztenek GM névényeket
Hatrdnyok: génszokés/géndramlds problémdja (repce 2010. aug.) - himsteril fajtdk
géntranszfer?
antibiotikum-rezisztencia kialakuldsa/terjedése
kornyezeti karok, 6koldgiai veszély (toxintermelé fajtdk)
¢élelmiszerbiztonsdg, keveredés, allergének, (0,9% alatt nem kell jeldlni)
helyi termel6k és multinaciondlis cégek érdeke litkozhet (mag- és vegyszerkaltség)
szabadalmi kéltségek - magyar fajta?

Eredendd rossz? - nukledris energia? Nem a technoldgia a problémal
Tuddshidny! kutatdk - lehetséges veszélyek -> biztonsdgi rendszerek kifejlesztése
a tdrsadalom tdjékozottsdga és ismerete alacsonyszintt



Noévényi genomprogramok weboldalai

http://arabidopsis.org/
http://rice.genomics.org.cn/rice/index2.jsp
http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi/plant.html
http://solgenomics.net/genomes/Solanum lycopersicum/index.pl
http://www.potatogenome.net/index.php/Main Page
http://maizesequence.org

http://www.medicago.org/genome/
http://www.brassica.info/resource/sequencing.php
http://www.wheatgenome.org/

http://genome.jgi-psf.org/Poptr1 1/Poptr1 1.home.html

www.ncbi.nlm.nih.gov/
www.jgi.doe.qoVv/
http://www.phytozome.net/
www.sanger.ac.uk/
www.expasy.ch/
www.arabidopsis.orqg/
www.kazusa.or.jp/
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