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Kamila Nawrocka', Klaudia Kaminska®, Anita Wisniewska’

Rola ekspansyn w interakcji roslina-nicien

1. Wprowadzenie

Ekspansyny to biatka odpowiedzialne za rozluznianie struktury $ciany
komoérkowej, umozliwiajace jej przebudowe i wzrost komorki. Li i wsp. [1]
wykazali, ze ekspansyny wyst¢puja u wszystkich przebadanych gatunkow
roslin od mszakéw po rosliny okrytonasienne. Po raz pierwszy ekspansyny
zostaly opisane u ogoérka jako bialkowe czynniki o masie okoto 30 kDa,
ktére rozluzniaja $ciang komodrkowg pod wplywem niskiego pH [2].
Ekspansyny sa bialkami strukturalnymi $ciany komorkowej zakotwiczo-
nymi wjej matriks [3]. Aktywacja ekspansyn in vivo nast¢puje pod
wplywem obnizenia pH $ciany komorkowej na skutek aktywacji pomp
protonowych (H'-ATP-az) w plazmalemmie. Aktywno$¢ pomp protono-
wych jest regulowana fitohormonami w czasie ontogenezy, jak réwniez
w odpowiedzi na czynniki zewng¢trzne [4]. Ekspansyny rozrywaja wiazania
niekowalencyjne miedzy mikrofibrylami celulozowymi w specyficznych
miejscach (ang. Biomechanical Hotspots), w ktéorych mikrofibryle
celulozowe pozostaja ze sobg w bliskim kontakcie [5].

W budowie ekspansyn roslinnych wyrdznia sie¢ dwie domeny: domene I,
zlokalizowana na koncu aminowym bialka oraz domeng II mieszczaca si¢
na koncu karboksylowym. Domena I, posiadajgca strukture barytki
(ang. six-stranded Double-Psi Beta-Barrel, DPBB), jest podobna do katali-
tycznej domeny charakterystycznej dla rodziny hydrolaz glikozydowych
GH45 (okreslana wigc bywa rowniez jako domena GH45-like). Natomiast
domena II, posiadajaca strukture kanapki (ang. p-Sandwich), wykazuje
podobienstwo do grupy 2 alergenéw pylkow traw (ang. 63 Carbohydrate
Binding Module, CBM63) [5]. Domen¢ podobna do GH45 zidentyfiko-
wano rowniez w bialkach innych organizmow niz ro$linne, na przyklad
grzybow, nicieni czy malz, atakze w bialkach bakterii. Pomimo podo-
biefistwa domeny DPBB do GH45, ekspansyny nie posiadaja aktywnoS$ci
B-1,4-glukanazy. Domena CBM63 jest bezposrednio odpowiedzialna za

'kamilanawrocka@poczta.fin, Katedra Fizjologii Roslin, Wydzial Rolnictwa i Biologii, Szkola
Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, www.sggw.pl

’k kaminska27@gmail.com, Katedra Fizjologii Roslin, Wydzial Rolnictwa i Biologii, Szkota
Gloéwna Gospodarstwa Wigjskiego w Warszawie, www.sggw.pl

Janita_wisniewska@sggw.pl, Katedra Fizjologii Roslin, Wydzial Rolnictwa i Biologii, Szkola
Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, www.sggw.pl

130



Rola ekspansyn w interakcji roslina-nicien

wigzanie si¢ bialka do $ciany komdrkowej (do celulozy oraz do pektyn),
jednak aby doszto do rozluznienia elementow $ciany komodrkowej musza
by¢ obecne obie domeny [5]. Sposob przemieszczania si¢ ekspansyn
wewnatrz $ciany komorkowej wcigz nie jest poznany.

Ekspansyny tworza nadrodzing bialek, w ktorej, w oparciu o powigzania
filogenetyczne, wyr6zniono: EXPA (ekspansyny A, a-ekspansyny), EXPB
(ekspansyny B, p-ekspansyny) oraz biatkka podobne do ekspansyn
(ang. Expansin-like proteins, EXL): rodzing bialek EXLA (podobnych do
ekspansyn A) oraz EXLB (podobnych do ekspansyn B). Bialka podobne do
ekspansyn posiadajg domeny I 11l, ale w znacznym stopniu r6znig si¢ one od
ekspansyn A 1B sekwencja aminokwaséw. Biatka nalezace do nadrodziny
ekspansyn wykazuja wzajemne podobienstwo sekwencji aminokwaséw na
poziomie 20-40%, przy czym bardziej konserwowana pozostaje domena I [5].
Na podstawie analizy genomoéw Arabidopsisthaliana iryzu ustalono, ze
rodzina gendéw kodujacych ekspansyny wywodzi si¢ od 12 pragenéw EXPA,
2 pragenow EXPB oraz 1-3 pragenéw EXLA/EXLB, ktore prawdopodobnie
wystepowaly u ostatniego wspolnego przodka tych dwoch gatunkow [5].
Funkcja ekspansyn moze by¢ ulatwianie dostepu celulazom do lancuchow
celulozy, gdyz stwierdzono wzrost aktywno$ci hydrolitycznej celulaz
w obecnosci ekspansyn [5].

Ekspresja roznych gendéw nalezacych do rodziny ekspansyn jest zostala
stwierdzona w kazdym procesie zwigzanym ze wzrostem lub modyfikacja
scian komorkowych, stad rozne geny ekspansyn charakteryzujg si¢
odmiennym wzorem ekspresji. Przebudowa $ciany komorkowej wystepuje
réwniez w przypadku infekcji roslin patogenami bakteryjnymi lub
grzybowymi, czy ataku szkodnikow. Konstytutywna ekspresja niektorych
genow ekspansyn moze prowadzi¢ do spadku podatnosci roslin na dany
patogen, jednakze podloze takiej ,,odpornosciowej” roli ekspansyn nie jest
jeszcze wyjasnione. Nalezaloby zbada¢ w jaki sposob naruszenie integralnosci
$cian komodrkowych roslin uruchamia ich $ciezki odpowiedzi obronnej [5].

2. Udzial ekspansyn roslinnych w odpowiedzi na atak nicieni
pasozytniczych roslin

Podstawy odpowiedzi obronnej roslin oraz charakterystyka nicieni
osiadlych (matwikéw i guzakow) pasozytujagcych na roslinach zostaly
opisane we weczesniejszej pracy [6]. Warunkiem przezycia irozwoju
matwikow (Globodera spp. 1 Heterodera spp.) jest utworzenie w korzeniu
gospodarza struktury odzywiajagcej — syncytium. Natomiast guzaki
(Meloidogyne spp.) indukuja rozw6j komoérek olbrzymich, ktoére tworza
tzw. galasy. W powstawaniu struktur odzywiajacych duze znaczenie maja
zmiany struktury $cian komdrkowych oraz ich modyfikacje. Podczas
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migracji w korzeniu nicienie wykorzystuja, do zainicjowania rozwoju
struktury odzywiajacej, wlasny , koktajl” biatek degradujacych i modyfiku-
jacych Sciany komodrkowe, produkowany w trzech gruczotach: dwoch
brzusznych 1 jednym grzbietowym. Bialka te rowniez uczestniczg w prze-
prowadzaniu zmian w strukturze sciany komorkowej w trakcie tzw. fazy
osiadlej cyklu zyciowego nicieni. Podczas rozwoju syncytium $ciana
komoérkowa podlega zaréwno procesom degradujacym ja, jak ireorgani-
zujacym jej strukture [7].

Wieczorek i1 wsp. [8] badali rol¢ ekspansyn w odpowiedzi 4. thaliana na
atak matwika burakowego (H. schachtii). Analizowali oni ekspresje genow
kodujacych 23 ekspansyny A i3 ekspansyny B u A. thaliana, przed ipo
porazeniu ro$lin nicieniem. Ekspresja trzech genow AtEXPA3, AtEXPAS
1AtEXPA16 zostala stwierdzona tylko w pedach, natomiast ekspresja
AtEXPAI8 tylko w korzeniach niezainfekowanych roslin. Pozostate geny
ekspansyn ulegaly ekspresji zaréwno w pedach i korzeniach lub w zadnym
z wymienionych organéw. Podwyzszony poziom ekspresji w syncytiach
stwierdzono dla jedenastu badanych genow ekspansyn: AtEXPAI,
AtEXPA3, AtEXPA4, AtEXPAS, AtEXPA6, AtEXPAS, AtEXPA10, AtEXPAIS,
AtEXPA16, AtEXPA20 oraz AtEXPB3. Z kolei geny AtEXPA7 i AtEXPAIS
wykazywaly obnizony poziom ekspresji w syncytiach. Aktywnos¢ promo-
torow w syncytiach stwierdzono dla nastgpujacych genow ekspansyn:
AtEXPAI, AtEXPA3, AtEXPA4, AtEXPA6, AtEXPAIO, AtEXPAIS
1 AtEXPAI6, przy czym dla linii transgenicznych z promotorami gendow
AtEXPAI, AtEXPA4 1AtEXPAIS5 stwierdzono bardzo silne niebieskie
wybarwienie w syncytiach, bedace rezultatem aktywnosci -glukuronidazy
znajdujacej si¢ pod kontrola wymienionych promotoréw [8]. Wykazano
rowniez, ze ekspresja gendéw ekspansyn zmienia si¢ podczas rozwoju
syncytium. Podobne wyniki uzyskano w innej pracy dotyczacej ekspresji
gendéw ekspansyn w rozwijajacych si¢ galasach w korzeniach A4. thaliana
zainfekowanych guzakiem (Meloidogyne javanica) [9]. W galasach
stwierdzono podwyzszona ekspresj¢ siedmiu genéw EXPA i dwoch EXPB.
Mutacje w poszczegdlnych genach ekspansyn u A. thaliana nie mialy
wplywu na poziom infekcji i rozwoj matwika burakowego [10].

Gal 1 wsp. [11] stwierdzili podwyzszony poziom ekspresji ekspansyny
A5 upomidora (LeEXPAS5) w komoérkach olbrzymich zaindukowanych
przez guzaka jawajskiego (M. javanica). W korzeniach transgenicznego
pomidora z wyciszonym genem LeEXPAS, po zakazeniu guzakiem,
stwierdzono zmniejszenie $rednicy komorek olbrzymich oraz mniejszg
liczb¢ skladanych przez nicienia jaj w stosunku do nietransgenicznej
kontroli [11]. U roslin pomidora infekowanych matwikiem ziemniaczanym
(Globodera rostochiensis) réwniez wykazano podwyzszony poziom
ekspresji genu LeEXPAS5 w syncytiach [12]. Kolejne badania przepro-
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wadzone przez Fudali iwsp. [13] na pomidorze zainfekowanym mat-
wikiem ziemniaczanym wykazaly, ze podczas rozwoju syncytiéw, sposrod
dziesigciu badanych genéw ekspansyn, trzy geny LeEXPA2, LeEXPA4
oraz LeEXPAS5 charakteryzowaly si¢ podwyzszonym poziomem ekspresji.
Gen LeEXPA5 byl eksprymowany w rozrastajacych si¢ syncytiach,
a immunolokalizacja jego produktu ujawnila obecno$¢ biatka ekspansyny
A5 wscianach komoérek syncytiow. Z kolei transkrypty genu LeEXPA4
zostaly zlokalizowane glownie w komoérkach migkiszowych tkanki
przewodzacej otaczajacych syncytia, a takze w peryferycznych czesciach
syncytiow (3- i1 5-dniowych) oraz w niektorych komorkach parenchyma-
tycznych tkanki przewodzacej sgsiadujacych z syncytiami. W starszych
syncytiach (7-, 10- i14-dniowych) transkrypty byly obecne jedynie
w komorkach sasiadujacych z syncytiami. Natomiast wzrost poziomu
akumulacji transkryptow LeEXPAS stwierdzono juz na bardzo wczesnym
etapie tworzenia si¢ struktury odzywiajacej — w tzw. komorce inicjalnej
syncytium oraz we wezesnych (3- i 5-dniowych) syncytiach. W centralnej
czgsci starszych syncytiow (7- i 10-dniowych) w poblizu czesci glowowej
nicienia poziom akumulacji transkryptow LeEXPAS5 byl obnizony, lecz
w nowych komoérkach wlaczanych do syncytium wcigz utrzymywal sie na
podwyzszonym poziomie. Autorzy pracy sugeruja, ze produkt genu
LeEXPA5 moze odgrywa¢ wazng rol¢ podczas wlgczania sie nowych
komorek do syncytium, natomiast biatko LeEXPA4 przypuszczalnie pelni
role¢ pomocnicza w tym procesie poprzez rozluznianie $cian komorkowych
w tkance otaczajacej syncytium [13]. Podobne wyniki dotyczace poziomu
ekspresji gendéw ekspansyn u pomidora zostaly rowniez uzyskane po
infekcji guzakiem (M. incognita) [14].

Guimaraes 1wsp. [15] analizowali transkryptom komoérek Kkorzeni
dzikiego gatunku orzecha ziemnego (Arachis stenosperma), zainfeko-
wanych guzakiem Meloidogyne arenaria, w poczatkowej fazie interakcji
roslina-patogen. A. stenosperma jest odporny na guzaka M. arenaria. Od-
porno$¢ ta charakteryzuje si¢ silng reakcja nadwrazliwosci (ang. Hyper-
sensitive Reaction, HR). W te interakcje¢ roslina-nicien zaangazowana jest
sciezka transdukcji sygnalu auksyn, a lokalne stezenie tego fitohormonu
jest réwniez istotne dla rozwoju struktur odzywiajacych nicienia. Guimaraes
1wsp. [15] stwierdzili, ze poziom ekspresji genu AsAUX/IAA (AUXIN
RESPONSIVE PROTEIN) byl obnizony w 6 dniu po infekcji (ang. Days
After Infection, DAI). We wczesniejszych badaniach tego zespolu
wykazano, ze poziom ekspresji innego genu AsARP (AUXIN REPRESSED
PROTEIN) byl silnie podwyzszony w korzeniach A. stenosperma po
infekcji M. arenaria. Wzory ekspresji obu tych genéw potwierdzaja
stusznos¢ hipotezy tych autoréw, stanowiacej ze brak akumulacji auksyn
moze prowadzi¢ do zahamowania rozwoju komorek olbrzymich w ukladzie
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niekompatybilnym (odporny gospodarz/awirulentny nicien). Auksyna
odpowiada, miedzy innymi, za aktywacje¢ pomp protonowych w blonie
komoérkowej, powodujac zakwaszenie $ciany komodrkowej, aktywacje
ekspansyn, 1 w efekcie prowadzac do rozluznienia $ciany komorkowej [16].
Innym genem, bedacym elementem $ciezki sygnatowej auksyn iregulu-
jacym proces adaptacji ro$lin do stresu, jest GH3. Gen ten koduje syntaze
[AA-amidu (IAA-AMIDO SYNTHASE), ktora odpowiada za powstawanie
konjugatow IAA z aminokwasami, utrzymujgc dzigki temu odpowiednie
stezenie wolnych auksyn w komorce. Od genu GH3 zalezy rowniez synteza
ekspansyn, zalezna od auksyn. Nadekspresja genu GH3 moze powodowac
zahamowanie transdukcji sygnatlu auksyny, co ma zwigzek z zahamowa-
niem ekspresji genow ekspansyn, i w efekcie moze sprzyjaé¢ uruchomieniu
reakcji obronnej rosliny [17].

Guimaraes 1wsp. [15] stwierdzili wzrost poziomu ekspresji genu
AsGH3.1 w korzeniach orzecha ziemnego po infekcji M. arenaria w 3-6
DAI. W tym samym czasie gen ekspansyny AsEXLB wykazywal zauwa-
zalny spadek poziomu ekspresji, szczegélnie w6 DAI, w ktérym juz
pierwsze symptomy HR s3 widoczne w interakcji A. stenosperma
1 M. arenaria. Wedlug autoréw oba geny moga mie¢ duze znaczenie w uru-
chomieniu odpowiedzi odpornosciowej roslin. Wedlug ich hipotezy,
M. arenaria juz w 3 DAI indukuje synteze auksyn w komorkach roslinnych
celem oslabienia $cian komorkowych oraz zwigkszenia szansy zainduko-
wania rozwoju komorek olbrzymich. Jednak odporne rosliny A. stenosperma
uruchamlajq reakcj¢ obronng polegajch na zapoblegamu rozluznianiu
$ciany komorkowej, poprzez zmniejszenie poziomu akumulacji auksyn
(o czym $wiadczg zmiany poziomu ekspresji genow AsAUX/IAA 1 AsARP),
bedacego skutkiem wzrostu poziomu ekspresji genu AsGH3.I. Ponadto,
poziom ekspresji genu AsEXLB roznil si¢ pomigdzy genotypami odpornym
(4. stenosperma) a podatnym (A. hypogaea), mianowicie byl statystycznie
istotnie obnizony w genotypie odpornym po infekcji M. arenaria.

Pozytywny wplyw auksyny na indukcj¢ i rozwdj struktur odzywiajacych
nicieni jest znany od dawna [18, 19]. W ostatnich latach udalo si¢ tez
czesciowo poznaé regulacje transkrypcji gendéw kodujacych ekspansyny.
Udowodniono, ze czynnik transkrypcyjny LBD18/ASL20 (ang. Lateral
Organ Boundaries Domain (LBD)/Asymmetric Leaves2-Like (ASL)) wiaze
si¢ bezposrednio do promotorow genow AtEXPAI4 i AtEXPA17 aktywujac
ich ekspresje. Gen LBDI8 znajduje si¢ natomiast pod kontrolg receptora
auksyn TIR1 oraz czynnikéw transkrypcyjnych ARF7 (ang. Auxin
Response Factor) i ARF19 [20-22].
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3. Rola ekspansyn nicieni w infekcji roslin

Nicienie pasozytujace na roslinach napotykaja na swej drodze bariere,
ktora stanowi $ciana komorki roslinnej. Ominigciu tej przeszkody sprzyja ich
zdolnos¢ do wytwarzania enzymow i bialek pozwalajacych na degradacije lub
przeksztalcenia sciany komoérkowej. W genomach nicieni pasozytujacych na
roslinach zidentyfikowano migdzy innymi geny kodujace ekspansyny. Biatka
te s wydzielane przez infekcyjne stadia nicieni. Odpowiadaja réwniez za
rozluznianie $cian komorek roslinnych, co ulatwia dostgp innym enzymom
odpowiedzialnym za degradacj¢ Scian koméorkowych [23-26].

Gen zwierzecy Gr-Expl kodujacy ekspansyne zostal po raz pierwszy
odkryty u G. rostochiensis. Charakteryzowal si¢ on podwyzszonym
poziomem ekspresji w gruczolach brzusznych larw infekcyjnych J2.
W biatku Gr-Expl zidentyfikowano dwie domeny: wykazujacg podobien-
stwo do domeny wystepujacej w endoglukanazach oraz domeng podobng do
wystepujacej w bialkach podobnych do ekspansyn B u tytoniu i 4. thaliana.
Aktywnos¢ typowa dla ekspansyn biatka Gr-Expl zostala potwierdzona
poprzez analizg jego wplywu na wzrost koleoptyli pszenicy [23, 24].

Wydaje si¢, ze ekspansyny tworza obszerng rodzing bialek w genomach
nicieni pasozytujacych na roslinach. W genomie M. incognita zostalo
zidentyfikowanych 20 genéw kodujgcych potencjalne ekspansyny, wsrod
ktorych tylko dwie ekspansyny posiadajg domen¢ CBM na koncu
aminowym, pozostale biatka zawieraja tylko domen¢ ekspansyny [27]. Geny
kodujace biatka podobne do ekspansyn zostaly rowniez scharakteryzowane
u pasozytujacego na sosnie nicienia — wegorka sosnowca (Bursaphelenchus
xylophilus oraz B. mucronatus). Bialka te wykazaly najwigksze podo-
bienstwo do ekspansyn lub bialek podobnych do ekspansyn z matwika
ziemniaczanego i guzakow. Geny kodujace bialka podobne do ekspansyn
u Bursaphelenchus ulegaly podwyzszonej ekspresji wylgcznie w gruczotach
brzusznych nicienia, co wskazuje na ich udzial w interakcji pasozyt-
gospodarz. W bialkach podobnych do ekspansyn u Bursaphelenchus
stwierdzono obecno$¢ tylko domeny ekspansyny [25]. W kolekcji frag-
mentow ESTs (ang. Expressed Sequence Tags) pochodzacych z Ditylenchus
destructor zidentyfikowano réwniez dwa geny kodujace ekspansyny: Dd-
Exp-1 1Dd-Exp-2 [28]. Dd-Exp-1 wykazala najwigcksze podobienstwo do
genu ekspansyny z D. africanus, natomiast Dd-Exp-2 do genu ekspansyny
z B. xylophilus [28]. Akumulacja transkryptow genow Dd-EXP-1 oraz
Dd-EXP-2 zostala stwierdzona w komorkach gruczotowych brzusznych
u D. destructor. Podobny wzor ekspresji ekspansyn stwierdzono u innych
nicieni pasozytniczych roslin, co prawdopodobnie $wiadczy otym, ze
ekspansyny z nicieni moga pelni¢ podobna funkcje podczas infekowania
ro$lin [28].
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Znane ekspansyny syntetyzowane przez nicienie pasozytujgce na
roslinach zostaly podzielone na trzy grupy w zaleznosci od posiadanych
domen [28]. Do grupy I zaliczono ekspansyny posiadajace na koncu
karboksylowym sekwencje tacznikowg (ang. Linker Sequence) oraz domene
wiazacg celuloze (ang. Cellulose Binding Domain, CBD). Domeny
w biatkach zgrupy 1 wystepuja w nastepujgcej kolejnosci:  sygnal
peptydowy, domena ekspansyny, fgcznik i CBD. Dd-EXP-1, Dd-EXP-2
i Da-EXP-1 nalezg do grupy I. Do grupy Il zalicza sic ekspansyny
posiadajgce sygnal peptydowy idomene¢ ekspansyny, ale nieposiadajace
CBD. Do grupy II naleza Bx-EXPB-1, Bx-EXPB-2, Bx-EXPB-3, Bm-EXB-
1 1 Bm-EXB-2. Do grupy III zaliczane s3 biatka posiadajace domeny ulozone
w kolejnosci: sygnat peptydowy, CBD, sekwencja lacznikowa i domena
ekspansyny. Naleza tu: Hg-EXP-1 (z Heterodera glycines), Ha-EXP-1 (z H.
avenae), Gr-EXP-1, Gr-EXPB-1, Mh-EXP (z M. hapla) i Mi-EXP [28].

Poréwnanie sekwencji biatkowych ekspansyn pochodzacych z nicieni
pasozytniczych roslin oraz zroslin wykazalo obecnos¢ konserwowanych
reszt cysteinowych. Trzy zszeSciu cystein wystepowaly zaréwno
w ekspansynach uroslin jak iunicieni. Dwie inne cysteiny byly
konserwowane we wszystkich ekspansynach z nicieni. Peng iwsp. [28]
wykonali réwniez analizg filogenetyczng ekspansyn pochodzacych z nicieni,
roslin, bakterii igrzybéw. Dd-EXP-1 i Dd-EXP-2 znalazly sie w grupie
ekspansyn, w ktorej znalazly si¢ rowniez ekspansyny pochodzace
z D. africanus 1 Bursaphelenchus spp. Ekspansyny guzakéw i matwikow
znalazly si¢ winnej grupie tych bialek. Analiza filogenetyczna oraz
identyczne polozenie intronéw w genach kodujgcych ekspansyny u nicieni
sugerujg wspolne pochodzenie tych bialek [28], ktorego zrédlem u nicieni
mogl by¢ horyzontalny transfer genéw z bakterii [24, 29]. Natomiast geny
kodujgce ekspansyny wystepujace w genomach bakterii zostaly tam
horyzontalnie transferowane z genomow ro$linnych [30].

Patogeny ro$lin wytwarzaja efektory — bialka (lub inne substancje)
ulatwiajgce infekcje gospodarza imodulujace odpowiedZ odpornosciowa.
Ostatnio u G. rostochiensis zidentyfikowano kilkanascie przypuszczalnych
apoplastycznych  efektorow [31]. Po zaindukowaniu ich ekspresji
przejSciowej w komérkach kilku gatunkéw psiankowatych polowa
z badanych efektoréw inicjowala $mier¢ komorkowa, chlorozy, karfowacenie
i zaburzenia rozwoju. Wsrod nich zidentyfikowano dwa efektory, ktére
koduja przypuszczalne biatka podobne do ekspansyny, GrEXPBI
i GTEXPB2. Przy czym w bialku GrEXPB2 nie zidentyfikowano domeny
wigzgcej weglowodany (ang. Carbohydrate Binding Domain, CBD 1),
powszechnej dla bialek podobnych do ekspansyny. GrEXPB2 odpowiadato
za hamowanie $mierci komorkowej zwiazanej z odpowiedzia obronna
u Nicotiana benthamiana, N. tabacum, pomidora iziemniaka. GrEXPB2
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bylo roéwniez zwigzane zindukcjg chlorozy ikarfowacenia u MN.
benthamiana, atakze hamowato transdukcje sygnaléw indukowana przez
bialka odpornosci N iRx u N. benthamiana. Poziom ekspresji genu
GrExpB2 ulegal silnemu podwyzszeniu ularw J2 w stadium przedin-
wazyjnym, natomiast gwaltownie zmniejszal si¢ po rozpoczeciu pasozyt-
nictwa. Przypuszczalnie GrEXPB2 moze by¢ zaangazowane w hamowanie
wczesnej odpowiedzi typu PTI i/lub ETI lub moze odgrywa¢ podwdijna role
hamowania 1 wywolywania odpowiedzi obronnej roslin. Na podstawie
uzyskanych wynikoéw zasugerowano, ze apoplastyczne efektory moga
wplywaé na wewnatrzkomérkowe sciezki sygnalne. Swiadczy to o nowe;
funkcji biatek podobnych do ekspansyn w interakcji roslina — nicien [31].

4. Podsumowanie

Ekspansyny, rozluZniajac $ciang komorkows, umozliwiajg wzrost komorki
1 organizmu, co stanowi fundament prawidlowego rozwoju ro$liny. Bialka te
uczestniczg takze w odpowiedzi ro$lin na stresy biotyczne i mogg wplywac na
ich podatnos¢ badZ odporno$é¢ na dany czynnik stresowy.

W interakcji roslina-nicien biorg udzial zaréwno ekspansyny syntetyzo-
wane przez rosling, jak ibialka podobne do ekspansyn nicienia. W toku
ewolucji nastapilo wiele zdarzen na poziomie molekularnym, prowadzacych
do przystosowania si¢ pasozytniczych nicieni do wlasciwych im gatunkow
roslin-gospodarzy. Infekcja ro$liny przez nicienia jest zlozonym procesem,
w ktorym kluczowa rol¢ odgrywa przebudowa $cian komoérkowych. Nicien
oddzialuje na gospodarza stymulujac ro$ling do produkcji ekspansyn
uczestniczacych w tym procesie, jak rowniez sam wytwarza bialka o budowie
i funkcji podobnej do ekspansyn. Roslinne ekspansyny sg potrzebne do
utworzenia przez nicienia struktury odzywiajgcej w korzeniu rosliny, natomiast
ekspansyny nicieni, oprocz rozluzniania §cian komorkowych podczas infekcji,
prawdopodobnie pelnig réwniez role apoplastycznych efektorow sterujacych
wewnatrzkomérkowymi $ciezkami sygnalnymi.
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Rola ekspansyn w interakcji roslina-nicien

Streszczenie

Celem artykulu bylo przedstawienie najnowszych danych literaturowych dotyczacych roli
ekspansyn podczas infestacji roslin przez pasozytnicze nicienie. Nicienie pasozytnicze roslin
powoduja wysokie straty w plonach roslin i stanowig powazny problem w rolnictwie, a takze
lesnictwie. Ekspansyny to bialka, ktére maja zdolnos¢ rozluzniania struktury $ciany komérkowej.
Nicienie podczas migracji wewnatrz tkanek roslinnych korzystajg z wlasnych wydzielin, ktore
zawieraja specyficzny koktajl bialek iinnych substancji ulatwiajacych ich pasozytowanie.
W wydzielinie znajduja si¢ migdzy innymi enzymy modyfikujace $ciane komoérkowsg roslin,
a takze ekspansyny. Interesujacym wydaje si¢ fakt, ze same nicienie pasozytujace na roslinach
posiadaja w swym genomie geny kodujace ekspansyny lub biatka podobne do ekspansyn. Do tej
pory gendéw kodujacych ekspansyny nie zidentyfikowano w innej grupie zwierzat. Mechanizm
interakeji roslina-nicien jest nadal stabo poznany, a badania na poziomie molekularnym moga
przyczyni¢ si¢ w przysztosci do zwigkszenia poziomu tolerancji roélin uprawnych na te pasozyty.
Stowa kluczowe: ekspansyny, nicienie roslinne

The role of expanins in the plant-nematode interaction.

Abstract

The aim of the article was to present the most recent data in the literature regarding the role of
expansins during the infestation of plants by parasitic nematodes. Plant parasitic nematodes cause
significant losses in crop plants and are a major problem in agriculture and forestry. Expansins are
proteins that are capable of loosening the cell wall structure. Nematodes, during their migration
inside the plant tissues, use their own secretions that contain a specific cocktail of proteins and
other substances to facilitate their parasitism. The secretions contain, among others, plant cell wall
modifying enzymes and expansins. It is interesting that plant parasitic nematodes have genes in
their genomes encoding expansins or expansin like proteins. So far, genes encoding expansins
were not identified in another group of animals. The mechanism of plant-nematode interactions is
still poorly understood, and research at the molecular level can contribute in the future to increase
the level of tolerance of crops to these parasites.

Keywords: expasins, plant nematodes
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