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Două soiuri de cartof produse la Stațiunea de Cercetare a Cartofului Târgu Secuiesc

MODIFICAREA GENETICĂ A DOUĂ SOIURI ROMÂNEȘTI DE CARTOF

PENTRU REZISTENȚA LA ATACUL GÂNDACULUI DIN COLORADO

REDSECCOVAL •producție mare

•rezistență la virusuri

•calitate bună

Agrobacterium tumefaciens cu plasmida binară pMON 9843  furnizată de  Compania Monsanto 

Proiect finanţat de Banca Mondială

"Promotion and extension of sustainable and efficient technologies in potato culture"

Gene Promotor Secventa terminala

cry3A: cry3A delta-120

endotoxin (Bacillus thuringiensis subsp. Tenebrionis)

arabSSU1A: A. thaliana ribulose-1,5-

bisphosphate carboxylase (Rubisco) small 

subunit promoter

nos : A. tumefaciens nopaline synthase 

(nos) 3'-polyadenylation signal

CP4 epsps: 

5-enolpyruvylshikimate-3-phosphate 

synthase (Agrobacterium tumefaciens CP4)

FMV: figwort mosaic virus (FMV) 35S

chloroplast transit peptide (CTP2) from A. 

thaliana

Ps E9 3’: P. sativum (pea) ribulose-1,5-

bisphosphate carboxylase small subunit 

E9 gene 3' non-translated region
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Au fost selectate câte 20 de linii din fiecare soi, în funcție de 

conținutul proteinei CRY III A

Multiplicarea în seră și procerea de 

minituberculi

Cuantificarea nivelului expresiei genei cryIIIA

TESTUL DE REZISTENȚĂ - LEAF DISC BIOASSAY

În urma testului de rezistență au fost 

selectate câte trei linii pentru fiecare soi 

modificat genetic

TESTAREA MOLECULARĂ

Modificarea genetică a două soiuri de cartof – Redsec şi Coval. 

Plantele au fost testate în laborator şi în seră, dar s-au oprit datorită legislaţiei restrictive.

CONCLUZII



EVALUAREA IMPACTULUI  PRODUS DE CULTIVAREA PORUMBULUI 

MODIFICAT GENETIC ASUPRA MEDIULUI

Proiect MAKIS/142043/20082008-2010 - coodonator Prof. Dr. Badea Elena

Evaluarea, la nivel de fermă, a impactului unor tehnologii de cultură a porumbului în România

asupra biodiversităţii şi asupra calităţii şi cantităţii recoltei”

Scopul proiectului

Evaluarea ratei fertilizărilor încrucişate între plantele modificate genetic şi convenţionale, prin detectarea şi cuantificarea secvenţelor

specifice porumbului MON 810. 

Sursa de transgene a fost constituită din soiul de porumb DKC4442YG, conținând evenimentul de transformare MON 810.  

Ca receptor a fost utilizată o linie izogenică de porumb, cu o înflorire sincronizată cu cea modificată genetic. Astfel s-au asigurat

conditiile optime pentru fluxul de gene mediat de polen.

Probele de analizat au fost prelevate atât din câmpuri experimentale cât și comerciale:

In 2007 si 2008 Compania Monsanto a cultivat parcele de porumb modificat genetic (300 x 250m) înconjurate de câte 36 de rânduri de 

porumb convențional. 

În 2008 studiul s-a desfășurat și în câmpuri comerciale localizate în zone pedo-climatice diferite, favorabile pentru cultura porumbului și

anume în sud- Judetul Calarasi,  în est- Judetul Braila și în vest – Judetul Timis.







Cuantificarea porumbului MG

% MG =ADN MG /

ADN specific speciei

DETERMINARE RELATIVA metoda ΔCt

CUANTIFICARE 

ADN SPECIFIC SPECIEI

Pentru determinarea cantitativă se amplifică în paralel un fragment 

specific speciei (Zea mays) şi anume gena hmg - high mobility group 

protein cu o secventa transgenica, specifica zonei de legătură dintre 

promotorul 35S şi secvenţa genomului vegetal, cu ajutorul unor primeri 

şi sondelor moleculare TaqMan specifice.
CUANTIFICARE 

ADN MG



Câmpuri 

experimentale 2007 Câmpuri comerciale 2008

 

In cazul câmpurilor experimentale continutul de 

MG în porumbul convențional a fost diferit, 

depinzând de direcția geografică. Distantele

necesare pentru scăderea conținutului de MG  sub 

0,9%  a fost de 21m în anul 2007 și 25m în anul

2008.

Probele colectate din câmpurile comerciale

au avut continuturi mai mici de GM, distanța

la care procentul a fost mai mic de 0,9% fiind

de 8,4m.

CONCLUZII

• Rezultatele obținute în ambele sistemele experimentale a arătat o scădere a 

contaminării invers proporțională cu distanța față de sursa.

• Se consideră că o distanta de 25m este suficientă pentru a asigura

izolarea spațială a câmpurilor modificate genetic, pentru a evita

contaminarea cu MG.

Rezultatele obţinute pot reprezenta o bază ştiinţifică în elaborarea legislaţiei cu privire la cultivarea plantelor modificate

genetic în România.



Programului Cercetare de excelenţa, Modul IV / 263 /2006-2008 - coodonator Prof. Dr. Badea Elena

Dezvoltarea capacităţii de detectare, identificare şi cuantificare a organismelor modificate genetic şi a 

derivatelor lor moleculare în produsele agricole şi alimentare, conform standardelor UE

DETECȚIA ȘI CUANTIFICAREA PLANTELOR MODIFICATE GENETIC IN 

PRODUSE AGRICOLE ȘI ALIMENTARE

Organizarea Laboratorului de Genetică Moleculară, întocmirea documentației tehnice, 

validarea metodelor de lucru, ceea ce a condus la acreditarea laboratorului pentru detecţia

şi cuantificarea plantelor modificate genetic în produse agricole şi alimentare

(certificat LI 812/2009). 



 

 

 

Amplificare cu mg1/mg2 pentru probele de făină şi furaj

Amplificare cu HA-nos 118-f/HA-nos 118-r pentru probele de 

făină şi furaj
Amplificare HA-nos 118-f/HA-nos 118-r pentru texturate

din soia

 

Amplificare cu HA-nos 118-f/HA-nos 118-r pentru

probele de făină şi furaj



TRASABILITATEA SOIEI MODIFICATE GENETIC DE LA FURAJ LA 

TESUTUL ANIMAL SI LA PRODUSUL ALIMENTAR

Scopul cercetarii:

Evaluarea posibilităţii de a detecta secvențe transgenice în țesuturile animalelor de fermă hrănite cu furaje care conțin 

soia modificată genetic;

Au fost analizate diferite tipuri de tesuturi (muschi, ficat şi stomac); 

Detectia ADN transgenic 

(secventa terminal t-nos)

20-24 ficat

25-29 tesut muscular

30-34- stomac

35- furaj

36--control pozitiv

37- control negativ

38- NTC

Detectia lectinei - gena

specifica pentru soia

1-5 ficat

6-10 tesut muscular

11-15- stomac

16 furaj

17-control negativ

18- control pozitiv

Au fost identificate secvente de ADN 

specifice pentru soia (furaj)  in toate

tesuturile animale analizate

Prezenta secventelor ADN transgenic 

in tesuturile animale analizate a fost

intamplatoare



S-au identificat cantități reduse de secvențe transgenice atât în țesuturile

proaspete cât și în cele procesate.

Ce se întâmplă cu secvențele modificate genetic după ce animalele sunt

sacrificate și țesuturile sunt procesate?

CONCLUZII

Pentru a stabili proceduri standard operaționale validate sunt necesare

experimente mai complexe, care să ia în studiu un număr mai mare de 

animale.

Detectia ADN transgenic (secventa

terminala t-nos) in probe procesate

1-5 ficat

6-10 tesut muscular

11-15- stomac

16- furaj

17-control pozitiv

18- control negativ

Rezultatele amplificarilor PCR nu au fost afectate

considerabil de prelurarea mecanica; 

secventele transgenice au fost inca detectabile in acele

probe care au fost pozitive in forma proaspata.



EVALUAREA VARIABILITĂŢII GENETICE CU AJUTORUL MARKERILOR 

MOLECULARI

2003 - experimente orientate spre evaluarea variabilităţii genetice cu ajutorul markerilor moleculari

Proiect “Screening-ul tolerantei la salinitate a unor populatii locale de legume in vederea conservarii potentialului genetic si a 

biodiversitatii” PN-II-PT-PCCA-2011-3.1-0965, 2012-2015, coordonator Prof. dr. Radu Şumălan

Stabilirea amprentelor moleculare, gradului de înrudire şi a dendrogramei la aproximativ 300 de populaţii locale de tomate, fasole ceapă

şi usturoi, colectate atât din zona de vest a României cât şi din Moldova

Proiect “Evaluarea potentialului productiv, de fitoremediere si adaptabilitate la stresul

hidric a unor genotipuri de Salix, in statiuni improprii culturilor agricole “ PN II Nr. 

111/2014 coordonator Prof. dr. Mihaela Corneanu

Evaluarea genetică a unor genotipuri de salcie

Alte colaborari - amprentele moleculare şi gradul de înrudire la ecotipuri de lucerna, bujor, tei, ulm, 

orhidee sălbatice etc. 

Markeri RAPD (Random Amplified Polymorfic DNA)

Markeri microsateliti SSR (Single Sequence Repeats)

Markeri ISSR (Inter Simple Sequence Repeats)

Markeri Minisateliti DAMD (Directed Amplification of Minisatellites)

Markeri ScoT (Start Codon Targeted)

Markeri 

utilizati
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Identificarea prezenţei făinii de peşte în furaje, a soiei modificate genetic în mezeluri, a laptelui de vacă în brânza de capră, etc. 

Solicitarea unui fermier - contract “Determinarea OMG şi a produselor de origine animala in furaje” încheiat cu S.C. Avicola San Roberto 

SRL.

ALTE TIPURI DE ANALIZE MOLECULARE

Identificarea speciilor de Fusarium din regiunea trans-frontalieră cu ajutorul tehnicilor moleculare

Autenticitatea alimentelor 

Proiect “Szeged-Timisoara axis for the safe food and feed“– SZETISA1 HURO/0901/147/2.2.2-2011-2012, 

Director de proiect Prof. dr. Sorina Popescuîn colaborare cu Universitatea Szeged, Ungaria

Cercetările au fost continuate în cadrul unei teze de doctorat “Studiu privind infecția cu Fusarium la culturile din zona de vest a 

României“, coordonator Prof. dr. Dorica Botau, în urma căreia s-a evaluat influența arealului geografic asupra profilului speciilor și

chemotipurilor de Fusarium.

Fusarium ID database and NCBI

ACGCATCGGAGAGACGCAGCGTGTGCTACGCTATGTTAGTATGAG

AACATGATGACGGGACCTTCAAACTACCAATGACGGCGACATAGT

AGCGAGGAGTCTCGAACTTCCAGAGGGCGATATCAATGGGGATAC

CACGCTCACGCTCGGCTTTGAGCTTGTCAAGAACCCAGGCGTACT

TGATGGAACCCTTACCGCGCTAATTTTCTTCCCTTTTACAGGCAGT

TATTGACTGGGGGGAGTCAAAAACCCATAGCCCCCAAGAGGTGCC

CCCCGCGCCCAATCCTCTTCGAGACAGATTCCTCTGCTTTAAATTG

GGCCTTCCCCTTTTTACAAAAATATTTATTTTATACA



BARCODING BACTERII

Identificarea moleculară

Streptomyces nigrescens

Streptomyces virginiae, sinonim cu Streptomyces cinnamonensis

Streptomyces chartreusis

Streptomyces albidoflava sinonim cu Streptomyces canescens, Streptomyces 

sampsonii

ACTINOMICETE DIN SOL
PATOGENI LA MUSCATE



FUNGI Gena 1-α (TEF) (translation elongation factor)

CCCGATTCGGTGACGGTAGCGTCTGATAGCCATGTTAGTATGAGAATGTGATGACAGCATTGGTGACAACATACCAATGACGGTGACATAGTAGCGAGGAGTCTCGAACTTCCAGAGG

GCGATATCAATGGTGATACCACGCTCACGCTCGGCTTTGAGCTTGTCAAGAACCCAGGCGTACTTGAAGGAACCCTTACCGAGCTCGGCGGCTTCCTATTGACAGGTGGTTAGTGACTG

TTTGACACGTGATGATGACCGCCCAGGGAATGGATTGTGGGAAGAGGGTCGACCCCTCGTCCTATCGACTGGCGGGATTACTTTGTCACCCGGGAAATAATACCATCTCATATATTAGT

TAAATCTTTCACTTATATCCGGAGCCCCAATTCCACGGTCTATTCATTTCCAGAGCCACCATTATTACTGGTATAACTATCAAAAAATTATTATGACGCATGAACTGTTACAATTACTTATA

ACATGGTCTCTGTTAGGTCCTGACGTCCCTAACTCTCGCGATTAATATTGATATCCTTACCTACCATTCCCATCATACCCAATAGTAGATATACGTACCATTCAGTTATATCCGCCCTTATT

GTTGCC

Species identification

Basic Local Alignment Search Tool (BLAST)



FUNGI Gena 1-α (TEF) (translation elongation factor)

CCCGATTCGGTGACGGTAGCGTCTGATAGCCATGTTAGTATGAGAATGTGATGACAGCATTGGTGACAACATACCAATGACGGTGACATAGTAGCGAGGAGTCTCGAACTTCCAGAGG

GCGATATCAATGGTGATACCACGCTCACGCTCGGCTTTGAGCTTGTCAAGAACCCAGGCGTACTTGAAGGAACCCTTACCGAGCTCGGCGGCTTCCTATTGACAGGTGGTTAGTGACTG

TTTGACACGTGATGATGACCGCCCAGGGAATGGATTGTGGGAAGAGGGTCGACCCCTCGTCCTATCGACTGGCGGGATTACTTTGTCACCCGGGAAATAATACCATCTCATATATTAGT

TAAATCTTTCACTTATATCCGGAGCCCCAATTCCACGGTCTATTCATTTCCAGAGCCACCATTATTACTGGTATAACTATCAAAAAATTATTATGACGCATGAACTGTTACAATTACTTATA

ACATGGTCTCTGTTAGGTCCTGACGTCCCTAACTCTCGCGATTAATATTGATATCCTTACCTACCATTCCCATCATACCCAATAGTAGATATACGTACCATTCAGTTATATCCGCCCTTATT

GTTGCC

Species identification

Basic Local Alignment Search Tool (BLAST)



Consorțiul  CBOL “Barcode of Life-Plant Working Group” a evaluat șapte regiuni cloroplastice și a recomandat 

utilizarea unei combinații între doi loci 

matK + rbcL ( mat K- gena cmaturaza K și rbc L – gena ribuloz-bifosfat arboxilaza);

gena rbcL conferă universalitatea, iar matK rezoluția înaltă, dar totuşi eficacitatea acestei combinații este de 72% 

deoarece nu permite diferențierea speciilor înrudite. 

De curând s-a propus secvențierea întregului genom cloroplatic, dar nici una dintre aceste proceduri nu a fost 

unanim acceptată.

PLANTE

Primerii rbcL

>160421-46_O11_1_rbcLa.ab1

CTCAACCCGGAGTTCCACCGGAGGAAGCGGGGGCCGCGGTAGCTGCCGAA

TCTTCTACGGGTACTTGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCAGCCT

TGATCGTTACAAAGGACGATGCTATCACATTGAGCCTGTTGCTGGAGAAG

AAACTCAATTTATTGCTTATGTAGCCTACCCACTCGACCTTTTTGAAGAA

GGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTT

CAAAGCCTTGCGCGCCCTACGTCTGGAGGATCTGCGAATTCCTACTGCTT

ATGTTAAAACTTTTCAAGGTCCGCCTCACGGCATCCAGGTTGAGAGAGAT

AAATTGAACAAGTATGGCCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCTAA

ATTGGGATTATCCGCTAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTTC

GCGGTGGGCTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAACGTGAATTCCCAACCANNNNN 

CCATCATGACGGGAATGACTGCCGTCGTGGTAGACAACTGGAGGCGGCCC

TTGCCGTCGATCCGGCCCTCGAAGACCCTTTTAAAGGTGCTAGCAAGCGT

CGTCGAACACACGTGTTACGCTCGTGCTCGACCTTGAGGCACCTAGCGGC

CTCTGCCGGTAGCATCCCCCCATTTGTACATGGAGCTTCGACCCCCTCCT

TCATTCTAGTATTTGCACCTCTTATTCCTTCACCCCTTCCCTCTCTCCAT

TACTATTATTTCTTTTCATCCCTATTATATCTTTTATAATATCTTATTAT

TTCTCCTCCTATTTTTCATTTAACCCCCCTTCCTCTTTTTCTCTTTCCCC

CCACTCCCACACTTATACTATTAATTAAAGTTTCTCTCCTATTCTTTTTT

TTTCAACTCTCCTGATACTACTTTATACTCTTATATACTTAAGAATATTC

ACTAATCGGGCGAGTACTTTACTTATTTTTCTATTATTACATACTGTACG

TTCTTCTTTTACATGGAGTATCTTTTTGTTTATCGCTGANNNNN 

CCATCATGACGGGAATGACTGCCGTCGTGGTAGACAACTGGAGGCGGCCC

TTGCCGTCGATCCGGCCCTCGAAGACCCTTTTAAAGGTGCTAGCAAGCGT

CGTCGAACACACGTGTTACGCTCGTGCTCGACCTTGAGGCACCTAGCGGC

CTCTGCCGGTAGCATCCCCCCATTTGTACATGGAGCTTCGACCCCCTCCT

TCATTCTAGTATTTGCACCTCTTATTCCTTCACCCCTTCCCTCTCTCCAT

TACTATTATTTCTTTTCATCCCTATTATATCTTTTATAATATCTTATTAT

TTCTCCTCCTATTTTTCATTTAACCCCCCTTCCTCTTTTTCTCTTTCCCC

CCACTCCCACACTTATACTATTAATTAAAGTTTCTCTCCTATTCTTTTTT

TTTCAACTCTCCTGATACTACTTTATACTCTTATATACTTAAGAATATTC

ACTAATCGGGCGAGTACTTTACTTATTTTTCTATTATTACATACTGTACG



Conținutul de proteine din cereale este unul dintre cei mai importanți factori de calitate pentru pastele făinoase și grâul pentru pâine.

Gena HGPC (GpC-B1) transferată de la Triticum turgidum ssp. dicoccoides în grâul dur este o resursă valoroasă pentru creșterea

continutului de proteine

SELECTIA ASISTATA DE MARKERI

GRAU
Proiect “Construirea unei noi baze genetice pentru cerealele viitorului” contractul de finanţare CEEX nr. 2/2005-

coordonator Prof. dr. Nedelea Gabriel, in colaborare cu INCDA Fundulea

62 linii studiate

16 linii – identificarea genei Gpc-B

UCW71-INT6



LUCERNA

Identificarea determinismului genetic al 

caracterului multifoliolar la specia 

Medicago sativa tetraploidă
X

♂

♀

Alcătuirea populaţiei de cartare

Imposibilitatea identificării unor markeri linkaţi cu caracterul multifoliolar a demonstrat că apariţia acestui caracter nu se datorează unei

mutaţii la nivel genic, ci mai degrabă unor modificări în expresia genelor care sunt răspunzătoare de morfologia frunzei şi implicit de

numărul de foliole care formează frunza compusă a lucernei.

Markeri RAPD

SSR

Proiect: Imbunatatirea calitatii furajului la lucerna prin modificarea arhitecturii

plantei cu ajutorul metodelor biotehnologice” CEEX nr. 23/2005- coordonator Prof. dr. 

Badea Elena, in colaborare cu INCDA Fundulea



KNOX 1

KNOX 2

KNOX 3

GENA CONTROL MsGADPH

KNOX 4

KNOX 5

KNOX 6 

Nivelul expresiei genelor

KNOX, în diferite organe ale 

plantelor tri şi multifoliate

METODA 

SEMICANTITATIVA

Plantă multifoliată Plantă trifoliată

STUDIUL EXPRESIEI GENELOR



∆ ∆𝐶𝑡 𝐴 = ∆𝐶𝑡𝐴𝐸 − ∆𝐶𝑡𝐴𝑀

∆𝐶𝑡𝐴𝑀 = 𝐶𝑡𝐴𝑀 − 𝐶𝑡𝑅𝑀, 𝑝𝑒𝑛𝑡𝑟𝑢 𝑔𝑒𝑛𝑎 𝐴, 𝑝𝑟𝑜𝑏𝑎 𝑚𝑎𝑟𝑡𝑜𝑟
∆𝐶𝑡𝐴𝐸 = 𝐶𝑡𝐴𝐸 − 𝐶𝑡𝑅𝐸, 𝑝𝑒𝑛𝑡𝑟𝑢 𝑔𝑒𝑛𝑎 𝐴, 𝑝𝑟𝑜𝑏𝑎 𝑒𝑥𝑝𝑒𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡

- CtAM = valoarea de prag a genei A, proba martor

- CtRM = valoarea de prag a genei de referință, proba martor

- CtAE = valoarea de prag a genei A, proba experiment

- CtAE = valoarea de prag a genei de referință, proba experiment

Influenta stresului hidric asupra unor procese fiziologice

si a expresiei genelor hsp la rapita (Brassica napus)

𝑋=2^(−∆(∆𝐶𝑡) )



MULTIPLICARE IN VITRO

PAULOWNIA

AFIN



Momordica charantia L.

-castravete amar-

Inducerea variabilitatii somatice la unele plante medicinale in vederea imbunatatirii proprietatilor terapeutice

(hipogliceminate, antibacteriene) ale acestora (Cercetare Exploratorie/Idei / 731-2007) - Director de proiect Prof. dr. 

Botau Dorica

Culturi in vitro Culturi in camp

Mai multe studii au demonstrat că substanțele conținute in fructul

de Momomordica charantia pot mima hormonul secretat de

pancreas numit insulină. De aceea mai este numit și “insulina

naturală” sau “insulina verde”.

La ora actuală, Momordica charantia este cea mai populară și

utilizată plantă în tratarea diabetului.

CULTURI DE CELULE SI TESUTURI

Producerea de 

metaboliti secundari



VA MULTUMESC 
PENTRU ATENTIE!




