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Kamila Navrnockal, Klaudia Kaminskaz, Anita Wiśniewska3

Rola ełspansyn w interakcji roślina-nicień

l. Wprowadzenie
Ekspansyny to białka odpowiedziaLne za rozlużnianie struktury ściany

komórkowej, umożliwiające jej przebudowę i wzrost komórki. Li i wsp. [1]
wylr'^aza|i, że ekspansyny występują u wszystkich przebadanych gatunków
roślin od mszaków po rośliny olcrytonasienne. Po razpierwszy ekspansyny
zostaĘ opisane u ogórka jako białkowe czynniki o masie około 30 kDa,
które rozluźniają ścianę komórkową pod wpływem niskiego pH l2].
Ekspansyny są białkami strukturalnymi ściany komórkowej zakotwiczo-
nymi wjej matriks t3]. Aktywacja ekspansyn in vivo następuje pod
wpĘwem obniżenia pH ściany komórkowej na skutek aktywacji pomp
protonowych (H*-ATP-az) w plazmalemmie. AĘwność pomp protono-
łyych jest regulowana fitohormonami w czasie ontogenezy, jak równieź
w odpowiędzi na czynniki zewnętrzne [4]. Ekspansyny ronywająwiązania
niekowalenryjne między mikrofibrylami celulozowymi w specyficznych
miejscach (ang. Biomechanical Hotspots), w których mikrofibryle
celulozowe pozostająze sobą w bliskim kontakcie [5].

W budowie ekspansyn roślinnych wyróżnia się dwie domeny: domenę I,
zlokalizowaą na końcu aminowym białka oraz domenę II mieszczącą się
na końcu karboksylowym. Domena I, posiadająca strukturę baryłki
(ang. slr-stranded Double-Psi Beta-Barrel, DPBB), jest podobna do katali-
Ęcznej domeny charakterystycznej dla rodziny hydrolaz glikozydolvych
GH45 (określana więc bywa również jako domena GH45Jike). Natomiast
domena II, posiadająca strukturę kanapki (ang. B-Sandńch), wykazuje
podobieństwo do supy 2 alergenów pyłków traw (ang. 63 Carbohydrate
Binding Module, CBM63) [5]. Domenę podobną do GH45 zidentyfiko-
wano równiez w białkach innych organizmów nż roślinne, na przykład
grzybów, nicieni czy małż, atakże w białkach bakterii. Pomimo podo-
bieństwa domeny DPBB do GH45, ekspansyny nie posiadają aĘwności
B-1,4-g|ukamzy. Domena CBM63 jest be4pośrednio odpowiedzialtta za
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wiązanie się białka do ściany komórkowej (do celulozy oraz do pektyn),
jednak aby doszło do rozluźnięnia elementów ściany komórkowej muszą
być obecne obie domeny t5]. Sposób przemieszczania się ekspansyn
wewnątrz ściany komórkowej wciąż nie jest poznany.

Ekspansyny tworą nadrodzinę białek, wktórej, woparciu opowiązania
filogenetyczre, wyrózniono: EXPA (elspansyny Ą cr-ekspansyny), EXPB
(ekspansyny B, B-ekspansyny) oraz białka podobne do ekspansyn
(ang. Expansin-lilre proteins, E)(L): rodzinę białek E)(LA (podobnych do
ekspansyn lł) oraz EXLB (podobnych do ekspansyn B). Białka podobne do
ekspansyn posiadają domeny I i II, ale w zrlracarym stopniu róimią się one od
ekspansyn A i B selovencją aminolovasów. Białka rcleące do nadrodziny
ekspansyn wykazują wzajemne podobienstwo selarencji aminolnvasów na
poziomie 20400ń,przy cTymbardziej konserwowana pozostaje domena I [5].
Na podstawie analĘ genomów Arabidopsisthaliana iryżn ustalono, żę
rodziru genów kodujących ekspansyny wywodzi się od 12 pragenów EXPA,
2 pragenów EXPB uaz 1-3 pragenów EXIAIEXLB, które prawdopodobnie
występowały u ostafiriego wspólnego przodka tych dwóch gatunków [5].
FuŃcją elspansyn może być ułatwianie dostępu celulazom do łańcuchów
celulozy, EĘż stwiadzono waost aĘwności hydrolĘcmej cęlulaz
w obecności ekspansyn [5].

Ekspresja różrych genów naleĘcych do rodziny ekspansyn jest została
stwierdzona w każdym procesie rwiązanym ze wzostem lub modyfikacją
ścian komórkowycĘ Ęd róimę gęny ekspansyn charakteryzują się
odmiennym wzorem ekspresji. Przebudowa ściany komórkowej występuje
również wprrypadku infekcji roślin patogenami bakteryjnymi lub
grzybowymi, czy ataku szkodników. Kons§rtutywna ekspresja niektórych
genów ekspansyn może prowadzić do spadlru podatności roślin na dany
patogeą jednakze podłoże takiej ,,odpornościowej" roli ekspansyn nie jest
jazrze wyjaśnione. NalezałoĘ zbadać wjaki sposób naruszenie integralności
ścian komórkowych roślin uruchamia ich ściezki odpowiedzi obronnej [5].

2.Udział ekspansyn roślinnych w odpowiedzi na atak nicieni
pasożytniczych roślin

Podstawy odpowiedzi obronnej roślin otaz charakterystyka nicieni
osiadłych (mątwików i guzaków) pasozyĘących na roślinach zostaĘ
opisane we wcześniejszej pracy t6]. WaruŃiem przeĘcia i rozwoju
mątwików (Globodera spp. i Heterodera spp.) jest utworzenie w korzeniu
gospodarza struktury odzywiającej syncytium. Natomiast gazaki
(Meloidogne spp.) indukują rozwój komórek olbrzymich, które tworzą
żw. galasy. W powstawaniu struktur odĘwiających duze znaczenie mają
zmiany struktury ścian komórkowych oraz ich modyfikacje. Podczas
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migracji w korzeniu nicienie wykorzysfują, do zainicjowania rozwoju
struktury odĘwiającej, własny ,,koktajl" białęk degradujących i modyfiku-
jących ściany komórkową produkowany w trzech gruczołach: dwóch
brnlsznych i jednym grzbietowym. Białka te również uczestniczą w prze_
prowadzaniu zmian w strukturze ściany komórkowej w trakcie żw. fazy
osiadłej cyklu życiowego nicieni. Podczas rozwoju syncytium ściana
komórkowa podlega zarówno procesom degradującym ją, jak i reorgani-
zującym jej strukturę [7].

Wieczorek i wsp. [8] badali rolę ekspansyn w odpowiedzi A. thaliana na
atak mątwika burakowego (H. schachtii). Ana|izowali oni ekspresję genów
kodujących 23 ekspansyny A i 3 ekspansyny B uA. thaliana, przed ipo
porażeniu roślin nicieniem. Ekspresja trzwh genów AIEXPA3, AIEXPAS
|AIEXPAI6 została stwierdzona tylko wpędach, natomiast ekspresja
AIEXPAL9 tylko w korzeniach nięzainfekowanych roślin. Pozostałe geny
ekspansyn ulegaĘ ekspresji zarówno w pędach i korzeniach lub w żadnym
z wymienionych organów. Podwyźszony poziom ekspresji w syncytiach
stwierdzono dla jedenastu badanych genów ekspansyn: AIEXPAL,
AIEXPA3, AIEXPA4, AIEXPAS, AtEXpA6, AIEXPA8, AIEXPALI, AIEXPALS,
AIEXPAI6, AIEXPA2} oraz AIEXPB3. Zkolęi geny AIEXPA7 iAIEXPAL8
wykazywaĘ obnżony poziom ekspresji w syncytiach. Aktywność promo-
torów w syncytiach stwierdzono dla następujących genów ekspansyn:
ALEXPAL, ALEXPA3, AIEXPA4, AIEXPA6, AIEXPAI|, AIEXPALS
|AIEXPAI6, przy czw dla linii transgenicznych zpromotorami genów
AIEXPAL, AIEXPA4 |AIEXPAIS stwierdzono bardzo silne niebieskie
wybarwienie w syncytiach, będące rezultatem aktywności B- glukuro nidazy
majdującej się pod kontrolą wymienionych promotorów [8]. Wykazano
równiez, że ekspresja genów ekspansyn zmięnia się podczas rozwoju
syncytium. Podobne wyniki uzyskano w innej pracy doĘczącej ekspresji
genów ekspansyn w rozwijających się galasach w korzeniach A. thalianą
zainfekowanych guzakiem (Meloidoglne javanica) t9]. W galasach
stwierdzono podwyższoną ekspresję siedmiu genów EXPA i dwóch EXPB.
Mutacje w poszczególnych genach ekspansyn u A. thaliana nie miaĘ
wpłwu na poziom infekcji i rozrvój mątwika burakowego [l0].

Gal iwsp. [11] stwierdzili podwyższony poziom ekspresji ekspansyny
,Ą5 u pomidora (LeEXPAS) w komórkach olbrzymich zaindukowanych
przęz gazaka jawajskiego (M. javanica). W korzeniach transgenicznego
pomidora z wyciszonym genem LeEXPAS, po zal<ażęniu guzakiem,
stwierdzono zmniejszenie średnicy komórek olbrrymich oraz mniejszą
liczbę składanych przez nicienia jaj w stosunku do nietransgenicznej
kontroli [11]. U roślin pomidora infekowanych mątwikiem ziemniaczanym
(Globodera rostochiensis) również wykazano podwyższony poziom
ekspresji genu LeEXPAS w syncytiach [12]. Kolejne badania przepro-
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wadzone przęz Fudali i wsp. [13] na pomidorze zainfekowanym mąt-
wikiem ziemniaczanym vlykazaĘ, że podczas rozwoju syncytiów, spośród
dziesięciu badanych genów ekspansyn, trzy geny LeEXPA2, LeEXPA4
oraz LeEXPAS charakteryzowaĘ się podwyższonym poziomem ekspresji.
Gen LeEXPAS był eksprymowany w rozrastających się syncytiach,
a immunolokalizacja jego produktu ujawniła obecność białka ekspansyny
A.5 wścianach komórek syncytiów. Zkolei transkrypty genl LeEXPA4
zostaĘ zlokalżowane głównie w komórkach miękiszowych tkaŃi
przewodzącej otaczających syncytia, a takżę w per},fer},cznych częściach
syncytiów (3- i s-dniowych) oraz w niektórych komórkach parenchyma-

Ęcznych tkanki przewodącej sąsiadujących z syncytiami. W starszych
syncytiach (7-, 10- i l4-dniowych) transkrypty bvł obecne jedynie
w komórkach sąsiadujących z syncytiami. Natomiast wzrost poziomu
akumulacji transkryptów LeEXPAJ stwierdzono już na bardzo wczesnym
etapie tworzenia się struktury odzywiającej - w tzw. komórce inicjalnej
syncytium oraz we wczesnych (3- i S-dniowych) syncytiach. W centralnej
części starsrych syncytiów (7- i l0-dniowych) wpoblizu części głowowej
nicienia poziom akumulacji transĘptów LeEXPAS był obniżony, lecz
w nowych komórkach włączarrych do syncytium wciąż utrzymywał się na
podwyższonym poziomie. Autorzy pracy sugerują, że produkt genu
LeEXPAS może odgrywać ważną rolę podczas włączania się nowych
komórek do syncytium, natomiast białko LeEXPA4 przypltszczalnię pełni
rolę pomocniczą w tym procesie poptzęz rozluźnianie ścian komórkowych
w tkance otaczającej syncytium [l3]. Podobne wyniki dotyczące poziomu
ekspresji genów ekspansyn u pomidora zostaĘ równiez uzyskane po
infekcji guzakiem (M. incognita) |a].

Guimaraes i wsp. [l5] analizowali transloryptom komórek korzeni
dzikiego gatunku orzwha ziemnego (Arachis stenosperma), zainfeko-
wanych guzakiem Meloidogne arenaria, w pocątkowej fazie interakcji
roślina-patogen. A. stenospermajest odporny tn gazaŁ*a M. arenaria. Od-
porność ta charakteryzuje się siĘ reakcją nadwrńliwości (ang. Hyper-
sensitive Reaction, HR). W tę interakcję roślina-nicięń zaangażowana jest
ścieżka transdukcji sygnafu auksyn, a lokalne stężenie tego fitohormonu
jest również istotne dla rozwoju struktur odirywiających nicienia. Guimaraes
i wsp. [15] stwierdzili, żę poziom ekspresji gertu AsAUX/IAA @UnN
RESPONŚI\/E PROTEIĄ był obnizony w 6 dniu po infekcji (ang. Days
Aftu Infection, DAI). We wcześniejszych badaniach tego zespofu
wykazano, że poziom ekspresji innego genu AsARP @UnN REPRESSED
PROTEIĄ był silnie podwyższony w korzeniach A. stenosperma po
infekcji M. arenaria. Wzory ekspresji obu łch genów potwierdzają
shrszność hipotezy tych autorów, stanowiącej że brak akumulacji auksyn
może prowadzić do zahamowania rozwoju komórek olbrzymich w układzie
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niekompatybilnym (odporny gospodarz/awirulentny nicień). Auksyna
odpowiada, między innymi, za aktywację pomp protonowych wbłonie
komórkowej, powodując zakwaszenie ściany komórkowej, aktywację
ekspansyą i w efekcie prowadząc do rozluźnienia ściany komórkowej [16].
Innym g nem, będącym elementem ścieżki sygnałowej auksyn i regulu-
jącym proces adaptacji roślin do stresu, jest GH3. Gen ten koduje syntazę
IAA-amidu (IAA-AMIDO SYNT}IASE), która odpowiada za powstawanie
konjugatów IAA z aminokwasami, utrzymując dzięki temu odpowiednie
stężenie wolnych auksyn w komórce. Od genu GH3 zaleĘ również synteza
ekspansyn, zależma od auksyn. Nadekspresja genu GH3 może powodować
zahamowanie transdukcji sygnału aulrsyny, co ma związek zzahamowa-
niem ekspresji genów ekspansyn, i w efekcie moze sprzyjać uruchomieniu
reakcji obronnej rośliny [17].

Guimaraes i wsp. t15] 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 AsD{LB wykazywał zauwa-
żalny spadek poziomu ekspresji, szczegó|nie w 6 DAI, w którym już
pierwsze symptomy HR są widoczne w interakcji A. stenosperma
i M. arenaria. WędŁug autorów oba geny mogą mieć duże znaczenie w uru-
chomieniu odpowiedzi odpornościowej roślin. Wedfug ich hipotezy,
M. arenąriajuż w 3 DAI indukuje syntezę auksyn w komórkach roślinnych
celem osłabienia ścian komórkowych oraz zwiększenia szansy zainduko-
wania ronvoju komórek olbrzymich. Jednak odporne rośliny A. stenosperfna
uruchamiają reakcję obronną polegającą na zapobieganiu rozluźnianiu
ściany komórkowej, poprzez zntniejszenie poziomu akumulacji auksyn
(o czym świadczą zmiany poziomu ekspresji genów AsAUX/aA i AsARP),
będącego skutkiem wzrostu poziomu ekspresji genu AsGH3.1. Ponadto,
poziom ekspresji genu AsEXLB różntł się pomiędzy genotypami odpornym
(A. stenosperma) a podatnym (A. hypogaea), mianowicie był statysĘczrie
istotnie obnżony w genotypie odpornym po infekcji M. arenaria.

Pozytywny vypłw auksyny na indukcję i rozwój struktur odzywiających
nicieni jest znany od dawna U8, 19]. W ostatnich latach udało się też
częściowo poznać regulację transĘpcji genów kodujących ekspansyny.
Udowodniono, że czynnik transĘpcyjny LBDI8/ASL2O (ang. Lateral
Organ Boundaries Domain (LBD)/Asymmetric Leaves2-Like (ASL)) wiąże
się beąpośrednio do promotorów genów AIEXPAI4 iAIEXPA(7 aktyvując
ich ekspresję. Gen LBDI8 znajduje się natomiast pod kontrolą receptora
auksyn TIRl oraz czynników translcrypcyjnych ARF7 (ang. Auxin
Response Factor) i ARFI9 |20-22f.
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3. Rola ekspansyn nicieni w infekcji roślin
Nicienie pa§ozytujące na roślinach napotykają na swej drodze barierę,

którą stanowi ściana komórki roślinnej. Ominięciu tej przeszkody sprzyja ich
zdolność do wfiarzania enzymów i białek porwalających na degradację lub
przeh,szlałcenia ściany komórkowej. W genomach nicieni pasożyfujących na
roślinach zidentyfikowano między innymi geny kodujące ekspansyny. Białka
te są wydzielane przez infekcyjne stadia nicieni. Odpowiadają róvlnież za
rozluźnianie ścian komórek roślinnycĘ co ułatwia dostęp irury- enzymom
odp owi edz ialnym za degr adacj ę śc ian komórkowy ch |23 -26l.

Gen zwierzpy Gr-Expl kodujący ekspansynę został po raz pierwszy
odkryĘ u G. rostochierais. Charakteryzował się on podwyższonym
poziomem ekspresji w gruczołach brzusznych larw infekryjnych J2.
W białku Gr-Expl zidentyfikowano dwie domeiry: wykazującą podobiń-
stwo do domeny występującej w endoglukanazach oraz domenę podobną do
występującej w białkach podobnych do ekspansyn B u §rtoniu i A. thaliana.
Aktywność typowa dla ekspansyn białka Gr-Expl mstała potwierdzona
poprzęzanalżę jego wpływu na wzrost koleoptyli pszenicy I23,24l.

Wydaje się, że ekspansyny tworą obszerną rodzinę białek w genomach
nicieni pasoryĘących na roślinach. W genomie M. incognita zostało
zidentyfikowanych 20 genów kodujących potencjalne ekspamyny, wśród
których tylko dwie ekspansyny posiadają domenę CBM na końcu
aminowym, pozostałe białka zawierająłlko domenę ekspansyny P7]. Gerry
kodujące białka podobne do ekspansyn zostały również scharakteryzowane
u pasoryĘącego na sośnie nicienia - węgorka sosnowca (Bursaphelenchus

rylophilus oraz B. mucronahls). Białka te vlykazaĘ największe podo-
biństwo do ekspansyn lub białek podobnych do ekspansyn zmątwlka
ziemntaczanego i guzaków. Geny kodujące białka podobne do ekspansyn
l Bursaphelenchw ulegaĘ podwyższonej ekspresji wyłączrie w gruczołach
brzusznych nicienia, co wskazuje na ich udział w interakcji pasożyt-
gospodarz. Wbiałkach podobnych do ekspansyn uBursaphelenchus
stwierdzono obecność łlko domeny ekspansyny [25]. W kolekcji frag-
mentów ESTs (ang. Expressed Sequence Tags) pochodzących z Ditylenchus
destructor zidenĘfikowano również dwa geny kodujące ekspansyny: Dd-
E*p-I i Dd-Exp-2 |28]. Dd-Exp-l wyl<azała największe podobienstwo do
genu ekspansyny z D. africanlrs, natomiast Dd-Exp-2 do genu ekspansyny
z B. rylophilus [28]. Akumulacja transĘptów genów Dd-EXP-l oraz
Di-EXP-2 została stwierdzona w komórkach gruczołowych brzuszrych
u D. destnlctor. Podobny wzór ekspresji ekspansyn stwierdzono u innych
nicieni pasoĄrtrricrych roślin, co prawdopodobnie świadczy o ł1rr, żę
ekspansyny z nicieni mogą peŁrić podobną fuŃcję podczas infekowania
roślin [28].
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Ztlarrc ekspansyny syntetyzowane przez nicienie pasożytujące na
roślinach nstaŁy podzielone na trzy gupy w zależmości od posiadanych
domen [28]. Do grupy I zaliczono ekspansyny posiadające na końcu
karboksylowym sekwencję łączrikową (ang. Linker Sequence) oraz domenę
wiążącą celulozę (ang. Cellulose Binding Domain, CBD). Domeiry
w białkach z gr:qpy I występują w następującej kolejności: sygnał
peptydowy, domena ekspansyny, łącank iCBD. Dd-EXP-1, Dd-E)(P-2
i Da-E)G-l należą do supy I. Do grupy II zalicza się ekspansyny
posiadające sygnał peptydowy i domenę ekspansyny, ale nieposiadające
CBD. Do supy llnależą Bx-E)GB-1, Bx-EXPB-2, Bx-EXPB-3, Bm-EXB-
1 i Bm-EXB-2.Do supy IIIza|iczanesą białka posiadające domerry ułozone
w kolejności: sygnał pepłdowy, CBD, selnvencja łączrikowa i domeira
ekspansyny. Należą fu: Hg-E)(P-l (z Heterodera glycines), Ha-EXP-l (z H.
avenae), Gr-E)G-l, Gr-EXPB-I, Mh-EXP (z M. hapla) i Mi-E)(P [28].

Porównanie sekwencji białkowych ekspansyn pochodzących z nicieni
pasorytniczych roślin oraz z roślin vlykazało obecność konserwowanych
resź cysteinowych. Trzy z sześciu cystein występowały znówno
w ekspansynach u roślin jak i u nicieni. Dwie inne cysteiny bvł
konserwowane we wszystkich ekspansynach znicieni. peng i wsp. t28]
wykonali również atnlizę filogenetyczrą ekspansyn pochodzących z nicieni,
roślin, bakterii igrzybów. Dd-EXP-1 iDd-E)(P-Z malaĄ się wgrupie
elrspansyn, w której nalaĄ się również ekspansyny pochodzące
z D. africanus i Bursaphelenchus spp. Ekspansyny guzaków i mątwików
malaĄ się w innej gupie łch białek. Amliza filogenetycana oraz
identyczne położenie intronów w genach kodujących ekspansyny u nicieni
sugerują wspólne pochodzenie tych białek [28], którego źródłęm u nicieni
mógł być horyzontalny fransfer genów z bakterii |24, 29]. Natomiast geny
kodujące ekspansyny występujące w genomach bakterii zostaĘ tam
horyzontalnie tansferowane z genomów roślinnych [30].

patogeny roślin wfiarzają efektory * białka (lub inne substancje)
ułatwiające infekcję gospodarza i moduĘące odpowiedź odpornościową.
Ostatnio u G. rostochiensis zidentyflkowano kilkanaście prąlpuszcza\nych
apoplastycnrych efektorów [31].po zaindukowaniu ich ekspresji
przejściowej w komórkach kilku gatuŃów psiankowaĘch połowa
z badany ch efektorów inicjowała śmieró komórkową, chlorory, karłowacenie
izabwzqtia rozrvoju. Wśród nich zidentyfikowano dwa efektory, które
kodują przypuszczalne białka podobne do ekspansyny, GrE)(PBl
i GrE)GB2. Przy cT:yłrr' w białku GrE)GB2 nie zidentyfikowano domeny
wiążącej węglowodany (ang. Carbohydrate Binding Domain, CBD II),
powszechnej dla białek podobnych do ekspansyny. GrE)GB2 odpowiadało
za hamowanie śmierci komórkowej zołiązanej z odpowiedzią obronną
u Nicotiana benthamiana, N. tabacum, pomidora i ziemniaka. GrEXPB2
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było również związane z indukcją chlorozy i karłowacenia u N.
benthamiana, atakżę hamowało transdukcję sygnałów indukowaną przez
białka odporności N i Rx u N. benthamiana. Poziom ekspresji genu
GrExpB2 ulegał silnemu podwyższeniu u larw J2 w stadium przedin-
wazyjnym, natomiast gwałtownie zmniejszał się po rozpoczęciu pasozyt-
nictwa. Przypuszczalnię GrEXPB2 może być zaangużowane w hamowanie
wczesnej odpowiedzi typu PTI i/lub ETI lub może odgrywać podwójną rolę
hamowania i wywoĘwania odpowiedzi obronnej roślin. Na podstawie
uzyskanych wyników zasugerowano, że apoplastyczre efektory mogą
rłpĘwać na wewnątrzkomórkowę ścieżki sygnalne. Świadczy to o nowej
funkcji białek podobnych do ekspansyn w interakcji roślina - nicień [31].

4. Podsumońanie
Elrspansyny, rozluźńając ścianę komórkową, umożliwĘą wzrost komórki

i organizrrru" co stanowi fundament prawidłowego rozrvoju rośliny. Białka te
uczestńc,ątakżs w odpowiedzi roślin na sffesy biotycme i mogą rłpływać na
ichpodatnośćbądź odporność na dany czynnik stesowy.

W interakcji roślina-nicien biorą udziń nrówno ekspansyny syntetyzo-
wane przęz roślinę, jak i białka podobne do ekspansyn nicienia. W toku
ewolĘi nasĘpiło wiele zdarzń na poziomie molekul*yrą prowadących
do przystosowania się pasoĄrtniczych nicieni do właścrwych im gafuŃów
roślin-gospodaruy. Infekcja rośliny przęz nicienia jest źożonym procesem,
w którym kluczową rolę odgrywa przebudowa ścian komórkowych. Nicień
oddziaĘe na gospodarza ĘmuĘąc roślinę do produkcji ekspansyn
uczestńcących wtym procesią jak również sam wytwarzabiałla obudowie
i funkcji podobnej do ekspansyn. Roślinne ekspansyny są poftzebne do
utworzenia przęznicienia struktury odrywiającej w korzeniu rośliny, natomiast
ekspansyny nicieni, opr ócz r ozluźńania ścian komórkowych podczas infekcj i,
prawdopodobnie pehą również rolę apoplastyczrych efektorów sterujących
wewnątzJ<omórkowymi ścieźkami sygnalnymi.
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Rola ekspansyn w interakcji roślina-nicień
sneszczgrie
Celem argkułu było przedstawienie nąjnowszych danych literafurowych dotycących roli
ekspansyn podczas infestacji rorślin przez pasoĄltrricre nicienie. Nicienie pasożytnicze roślin
powodują wysokie straty wplonach roślin istanowią poważny problem wrolnictwie, atakżE
leśnictwie. Ekspansyny to białką które mają zdolnośćrozlvźniania sfiuktury ściany komórkowej.
Nicienie podczas migracji wewnątrz tkanek rolślinnych korzystają z własnych wydzielin, które
ańerają specyficzny koktajl białek i innych substancji ułatwiających ich pasoĄltowanie.
W wydzielinie zrrajdują się między innymi enzymy modyfikujące ścianę roślin,
atakżp ekspansyny. Interesującym wydaje się fikt, żB same nicienie pasoftująpe na rorślinach
posiadają w slvym genomie geny kodujące ekspansyny lub białka podobne do ekspansyn. Do tej
pory genów kodujących ekspansyny nie zidenffiowano w innej gupie młierąt. Mechanizrrr
interakcji rorślina-nicień jest nadal słabo pozrrany, a badania na poziomie molekularnym mogą
przyczynić się w prąnżości do aviększenia poziomu tolerancji roślin uprawnych na te pasoffi.
Słowa kluczowe: ekspansyny, nicienie roślinne

The role of expanins in the plant-nematode interaction.
Abstract
The aim of the article was to present the most recerrt data in tlre literature regarding the role of
expansins during the infestation of plants byparasitic nematodes. Plant pmasitic nematodes cause
significant losses in crop plants and are a major problem in agricultrrre and foresĘ. Expansins are
proteins t}rat are capable of loosening the cell wall sbrrcture. Nematodes, drrring their migration
inside the plant tissues, use their own secretions that cmtain a specific cocktail of proteins and
other substarrces to facilitate theirparasitism. The seoetions corrtain, among others, plant cell wall
modirying enąimes and expansins. It is interesting that plant paasitic nematodes have genes in
ńeir genomes encoding expansins or expansin like proteins. So far, geires encoding expansins
were not identified in another group of animals. The mechanisrr ofplant-nematode interactions is
still poorlyunderstoodo and researctr at the moleculm level can contribute in the future to increase
the level oftolerance of cops to these parasites.
Keyvords: expasins, plant nematodes
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