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APLICATII ALE INGINERIEI
GENETICE IN LUMEA PLANTELOR

Popescu Sorina

Universitatea de STIINTELE VIETII
“Regele Mihai | ” Timisoara
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MODIFICAREA GENETICA A DOUA SOIURI ROMANESTI DE CARTOF
PENTRU REZISTENTA LA ATACUL GANDACULUI DIN COLORADO

Proiect finantat de Banca Mondiala
"Promotion and extension of sustainable and efficient technologies in potato culture™

Douas soiuri de cartof produse la Statiunea de Cercetare a Cartofului Targu Secuiesc

COVAL

sproductie mare
erezistenta la virusuri

ecalitate buna

Agrobacterium tumefaciens cu plasmida binara pMON 9843 furnizata de Compania Monsanto

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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Cuantificarea nivelului expresiei genei cryll1A

Au fost selectate cate 20 de linii din fiecare soi, In functie de
continutul proteinei CRY III A
TESTUL DE REZISTENI'A - LEAF DISC BIOASSAY

Multiplicarea in sera si procerea de
minituberculi

In urma testului de rezistenta au fost
selectate cate trei linii pentru fiecare soi
modificat genetic

TESTAREA MOLECULARA

Rin R75R9 R4 Giii ©1 /G2 CS: MM Rm R7 R9 R4 Cm C1 C2 C5 MM Rm R7 R9 R4 Cm Cl1 C2 C5 MM

118bp

cry3A gene

CP4 epsps gene nos gene

CONCLUZzII - m—
Modificarea genetica a doua soiuri de cartof — Redsec si Coval.

Plantele au fost testate in laborator si in sera, dar s-au oprit datorita legislatiei restrictive.



EVALUAREA IMPACTULUI PRODUS DE CULTIVAREA PORUMBULUI
MODIFICAT GENETIC ASUPRA MEDIULUI

Proiect MAKIS/142043/20082008-2010 - coodonator Prof. Dr. Badea Elena
Evaluarea, la nivel de ferma, a impactului unor tehnologii de cultura a porumbului Tn Roménia

asupra biodiversititii si asupra calitatii si cantitatii recoltei”

Scopul proiectului
Evaluarea ratei fertilizarilor incrucisate intre plantele modificate genetic si conventionale, prin detectarea si cuantificarea secventelor

specifice porumbului MON 810.

Sursa de transgene a fost constituita din soiul de porumb DKC4442YG, continand evenimentul de transformare MON 810.
Ca receptor a fost utilizata o linie izogenica de porumb, cu o inflorire sincronizata cu cea modificata genetic. Astfel s-au asigurat

conditiile optime pentru fluxul de gene mediat de polen.

Probele de analizat au fost prelevate atat din cAmpuri experimentale cat si comerciale:

In 2007 si 2008 Compania Monsanto a cultivat parcele de porumb modificat genetic (300 x 250m) inconjurate de cate 36 de randuri de
porumb conventional.

Tn 2008 studiul s-a desfasurat si in cAmpuri comerciale localizate n zone pedo-climatice diferite, favorabile pentru cultura porumbului si
anume in sud- Judetul Calarasi, in est- Judetul Braila si in vest — Judetul Timis.
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SP2 SP2 SP2 SP2 SP3 SP3 SP3 SP3 _SP4. SPAER S EC PE

SP4 SP4 SPS SP5 SP5 SP5 SP6 SP6 SP6 SP6 NDT NIC PE

Est- EP1(4.2m), EP2 (8.4m), EP3 (12.6 m). EP4 (16.8 m),
EP5 (21 m), EP6 (25 m);

West-WP1 (4.2m), WP2(8.4m), WP3 (12.6 m). WP4 (16.8
m), WP5 (21 m), WP6 (25 m);

Nord- NP1 (4.2m), NP2 (8.4m), NP3 (12.6 m). NP4 (16.8 m),
NP5 (21 m), NP6 (25 m);

Sud- SP2 (8.4m), SP3 (12.6 m). SP4 (16.8 m), SP5 (21 m),
SP6 (25 m);

EB - Control negativ de extractie; EC - Control de mediu;
NDT -Control negativ; NTC -Control PCR PE - Control pozitiv
de extractie

Detectia
transgenei

Primerii mg1, mg2
410bp

P-E35S

mgl

149 bp

mgd

401 bp

mg4

hsp70 intron
[— hsp70 exon 1

hsp70 intron 1

hsp70 exon 2 J
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Cilzinitlfiezrez vorirnoulul Ve

Pentru determinarea cantitativa se amplifica in paralel un fragment
specific speciei (Zea mays) si anume gena hmg - high mobility group
protein cu o secventa transgenica, specifica zonei de legatura dintre
promotorul 35S si secventa genomului vegetal, cu ajutorul unor primeri
si sondelor moleculare TagMan specifice.

CUANTIFICARE
ADN MG

% MG =ADN MG/
ADN specific speciei

a The “AC;” method

C; (GMO) - C; (Endogenous) = ACy

amplification plot

CUANTIFICARE
ADN SPECIFIC SPECIEI

e Only one standard curve
1

]

DCt

y=-3.3617x +9.6681
R =0.9961

DETERMINARE RELATIVA metoda ACt

-Ja..ﬂm
_88888

0.50




Campuri

. Campuri comerciale 2008
experimentale 2007
Sample | Cone. | Sample| Conc | Sample | Come | Sample | Cone | Distance | Average Sample ) Conc
code @) | code | (%) code | @) | code | (™) (m) cone. code Distance [%0]
(%) (m) Chicin Chir nogi
SN S A S S — § _ R3 31 T.0220.20 1.08=0.58
I kS - .. PL R6 12 1.08+0.15 9.61=1.37
T S R e Y 3128 R 12 8.4 0.38+0.05 0.11=0.01
I R LT L T R 18 12.6 0.48:0.07 0.21=0.03
£ 108 [ W5 [ 04 [ N5 02| S35 (02| 3 [ 0@ R 24 168 0.82+0.12 0.39--0.06
T | 05 | W6 | 01 | N6 01| S6 04| 25 | 03 R 71 50 0.28+0.04 negative

In cazul cAmpurilor experimentale continutul de
MG 1n porumbul conventional a fost diferit,
depinzand de directia geografica. Distantele

Probele colectate din campurile comerciale
au avut continuturi mai mici de GM, distanta
la care procentul a fost mai mic de 0,9% fiind

necesare pentru scaderea continutului de MG sub de 8.4m

0,9% a fost de 21m Tn anul 2007 si 25m in anul

2008.

.
CONCLUZII < 2o airanil g 2008
E 34 B Comercial culture Chirnogi 2008
3 a5 B Comercial culture Chiciu 2008
* Rezultatele obtinute Tn ambele sistemele experimentale a aratat 0 scadere a T2

0.9%

contaminarii iNvVers proportionala cu distanta fata de sursa.

§
§
N
.
.
§
-

2

+ Se considera ca o distanta de 25m este suficienta pentru a asigura
izolarea spatiala a cdmpurilor modificate genetic, pentru a evita
contaminarea cu MG.

Distance {m)

Rezultatele obtinute pot reprezenta o baza stiintifica in elaborarea legislatiei cu privire la cultivarea plantelor modificate
genetic Tn Romania.



DETECTIA SI CUANTIFICAREA PLANTELOR MODIFICATE GENETIC IN
PRODUSE AGRICOLE SI ALIMENTARE

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

Dezvoltarea capacititii de detectare, identificare si cuantificare a organismelor modificate genetic si a
derivatelor lor moleculare in produsele agricole si alimentare, conform standardelor UE

Organizarea Laboratorului de Genetica Moleculara, intocmirea documentatiei tehnice,
validarea metodelor de lucru, ceea ce a condus la acreditarea laboratorului pentru detectia
si cuantificarea plantelor modificate genetic in produse agricole si alimentare

(certificat L1 812/2009).

P

OSTBRIL-GEV




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

faina si furaj e
Amplificare HA-nos 118-f/HA-nos 118-r pentru texturate
din soia

Amplificare cu mgl/mg2 pentru probele de faina si furaj

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



TRASABILITATEA SOIEI MODIFICATE GENETIC DE LA FURAJ LA
TESUTUL ANIMAL SI LA PRODUSUL ALIMENTAR

Scopul cercetarii:
soia modificata genetic;

Au fost analizate diferite tipuri de tesuturi (muschi, ficat si stomac);
123 456 7 8910111213141516171819 M 20212223 2425 26 27 282930313233343536 37 M 38

& Au fost identificate secvente de ADN
cEssegtRae .8 B i & B il an specifice pentru soia (furaj) in toate
tesuturile animale analizate

Detectia lectinei - gena Detectia ADN FrafI‘SGGHiC
1.5 ﬁzgte cifica pentru soia 20-24 ﬁ(csaetcventa terminal nos) Prezenta secventelor ADN transgenic
6-10 tesut muscular 25-29 tesut muscular in tesuturile animale analizate a fost
11-15- stomac 30-34- stomac intamplatoare
16 furaj 35- furaj
17-control negativ 36--control pozitiv
18- control pozitiv 37- control negativ

38-NTC



Ce se intamplai cu secventele modificate genetic dupa ce animalele sunt
sacrificate si tesuturile sunt procesate?

1 2 34 56 7 8 9101112 13 14 1516 1718M 19

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.

CONCLUZII

S-au identificat cantitati reduse de secvente transgenice atat in tesuturile
proaspete cét si in cele procesate.

Pentru a stabili proceduri standard operationale validate sunt necesare
experimente mai complexe, care sa ia in studiu un numar mai mare de
animale.



EVALUAREA VARIABILITATII GENETICE CU AJUTORUL MARKERILOR

MOLECULARI

2003 - experimente orientate spre evaluarea variabilitatii 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-11-PT-PCCA-2011-3.1-0965, 2012-2015, coordonator Prof. dr. Radu Sumalan

Stabilirea amprentelor moleculare, gradului de inrudire si a dendrogramei la aproximativ 300 de populatii locale de tomate, fasole ceapa

si usturoi, colectate atat din zona de vest a Romaniei cat si din Moldova

Proiect “Evaluarea potentialului productiv, de fitoremediere si adaptabilitate la stresul
hidric a unor genotipuri de Salix, in statiuni improprii culturilor agricole “ PN Il Nr.
111/2014 coordonator Prof. dr. Mihaela Corneanu

Evaluarea genetica a unor genotipuri de salcie

Alte colaborari - amprentele moleculare si gradul de nrudire la ecotipuri de lucerna, bujor, tei, ulm,
orhidee salbatice etc.

12 345 6 7 8 9101112 131415 16
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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)
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1 Silagiu (Timis) Th. pannonicus ssp. auctis
- . . [ I Dolat 126 a
7 Ostrov (Caras Severin) Th. dacicus i [ L Dolat 198
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o Carasova (Caras Severin)  Th. pulegioides ssp. chamaedrys 1 - + Sanmartinu S.
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ALTE TIPURI DE ANALIZE MOLECULARE

Autenticitatea alimentelor

Identificarea prezentei fainii de peste Tn furaje, a soiei modificate genetic Tn mezeluri, a laptelui de vaca n brénza de capra, etc.

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

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 Popescuin colaborare cu Universitatea Szeged, Ungaria

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

Cercetdrile au fost continuate Tn cadrul unei teze de doctorat “Studiu privind infectia cu Fusarium la culturile din zona de vest a

Romaniei*, coordonator Prof. dr. Dorica Botau, Tn urma careia s-a evaluat influenta arealului geografic asupra profilului speciilor si
chemotipurilor de Fusarium.

Fusarium ID database and NCBI
| ACGCATCGGAGAGACGCAGCGTGTGCTACGCTATGTTAGTATGAG
. AACATGATGACGGGACCTTCAAACTACCAATGACGGCGACATAGT
AGCGAGGAGTCTCGAACTTCCAGAGGGCGATATCAATGGGGATAC
CACGCTCACGCTCGGCTTTGAGCTTGTCAAGAACCCAGGCGTACT
TGATGGAACCCTTACCGCGCTAATTTTCTTCCCTTTTACAGGCAGT
TATTGACTGGGGGGAGTCAAAAACCCATAGCCCCCAAGAGGTGCC
CCCCGCGCCCAATCCTCTTCGAGACAGATTCCTCTGCTTTAAATTG
GGCCTTCCCCTTTTTACAAAAATATTTATTTTATACA




BARCODING SR S
ibosome é‘s 71860 " 01352

PATOGENI LA MUSCATE

MM 1 2 3 4

ACTINOMICETE DIN SOL

1500 pb
P

Identificarea moleculara

Streptomyces nigrescens

Streptomyces virginiae, sinonim cu Streptomyces cinnamonensis
Streptomyces chartreusis

Streptomyces albidoflava sinonim cu Streptomyces canescens, Streptomyces
sampsonii
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intron 1 intron 2 exon 3 intron 3| exon 4
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ef2

CCCGATTCGGTGACGGTAGCGTCTGATAGCCATGTTAGTATGAGAATGTGATGACAGCATTGGTGACAACATACCAATGACGGTGACATAGTAGCGAGGAGTCTCGAACTTCCAGAGG
GCGATATCAATGGTGATACCACGCTCACGCTCGGCTTTGAGCTTGTCAAGAACCCAGGCGTACTTGAAGGAACCCTTACCGAGCTCGGCGGCTTCCTATTGACAGGTGGTTAGTGACTG
TTTGACACGTGATGATGACCGCCCAGGGAATGGATTGTGGGAAGAGGGTCGACCCCTCGTCCTATCGACTGGCGGGATTACTTTGTCACCCGGGAAATAATACCATCTCATATATTAGT
TAAATCTTTCACTTATATCCGGAGCCCCAATTCCACGGTCTATTCATTTCCAGAGCCACCATTATTACTGGTATAACTATCAAAAAATTATTATGACGCATGAACTGTTACAATTACTTATA
ACATGGTCTCTGTTAGGTCCTGACGTCCCTAACTCTCGCGATTAATATTGATATCCTTACCTACCATTCCCATCATACCCAATAGTAGATATACGTACCATTCAGTTATATCCGCCCTTATT

GTTGCC
Enter Query Sequence
Enter i gi(s), or FASTA © ciear Query subrange @

D —

CEluplcadbie Choose File | No file chosen (]

Job Title I |
Enter a descriptive fitle for your BLAST search @
[J Align two or more sequences @

Choose Search Set

Database @ standard databases (nr etc.): O rRNAITS databases () Genomic + transcript databases () Betacoronavirus
[ Nucleofide collection (nr/nt) v]e

Organism

Optional [ Enter organism name o id—completions wil be suggested ] exclude (Addorganism )
Enter organism common name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa vill be shown @

Exclude (O modets perxe) (J L sample

Optional

Limit to [ sequences from type material

Optional
e r o RO A e e

Description Table
Click "Select Columns’ or "Manage
Columns'.

New columns added to the — SpeCieS identification
Basic Local Alignment Search Tool (BLAST)

Max | Total Query E Per.

Descﬂ] fon ScientifEName Score Score Cover value = Ident

v v v v v
D Fusarium graminsarum strain 433-2 translation elongation factor 1-alpha (TEF 1) gene, complete cds Fusarium grami... 497 497 50% 5e-136 96.10% 2106
D Fusarium graminearum isolate 1772 translation elongation factor 1-alpha (TEF1) gene, partial cds Fusarium grami... 497 497 50% 5e-136 96.10% 608
D Fusarium graminsarum strain 16FQ4-15 translation elongation factor-1 alpha gene, partial cds Fusarium grami.. 497 497 50% 5e-136 96.10% 644
D Fusarium graminearum isolate A3 elongation factor 1a (teft) gene, partial cds Fusarium grami... 497 497 50% 5e-136 96.10% 672
D Fusarium graminearum strain 14XY2X-18 translation elongation factor 1-alpha gene, parfial cds Fusarium grami... 497 497 50% 5e-136 96.10% 644

D Fusarium graminsarum isolate NE1c-16Fg translation longation factor 1-alpha gene, partial cds Fusarium grami.. 497 497 50% 5e-136 96.10% 660

Acci_en Accession

MH572248.1
MF974407 1

KY471842.1

KX263081.1
KP247739.1

MT299367.1
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Consortiul CBOL “Barcode of Life-Plant Working Group” a evaluat sapte regiuni cloroplastice si a recomandat
utilizarea unei combinatii Intre doi loci

matK + rbcL ( mat K- gena cmaturaza K si rbe L — gena ribuloz-bifosfat arboxilaza);

gena rbcL conferd universalitatea, 1ar matK rezolutia inaltd, dar totusi eficacitatea acesteir combinatii este de 72%
PLANTE deoarece nu permite diferentierea speciilor inrudite.
De curénd s-a propus secventierea intregului genom cloroplatic, dar nici una dintre aceste proceduri nu a fost

unanim acceptata.
>160421-46_011 1 rbcLa.abl

CTCAACCCGGAGTTCCACCGGAGGAAGCGGGGGCCGCGGTAGCTGCCGAA
TCTTCTACGGGTACTTGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCAGCCT
TGATCGTTACAAAGGACGATGCTATCACATTGAGCCTGTTGCTGGAGAAG
AAACTCAATTTATTGCTTATGTAGCCTACCCACTCGACCTTTTTGAAGAA
GGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTT
CAAAGCCTTGCGCGCCCTACGTCTGGAGGATCTGCGAATTCCTACTGCTT
ATGTTAAAACTTTTCAAGGTCCGCCTCACGGCATCCAGGTTGAGAGAGAT
AAATTGAACAAGTATGGCCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCTAA
ATTGGGATTATCCGCTAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTTC
GCGGTGGGCTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAACGTGAATTCCCAACCANNNNN
CCATCATGACGGGAATGACTGCCGTCGTGGTAGACAACTGGAGGCGGCCC
TTGCCGTCGATCCGGCCCTCGAAGACCCTTTTAAAGGTGCTAGCAAGCGT
CGTCGAACACACGTGTTACGCTCGTGCTCGACCTTGAGGCACCTAGCGGC
CTCTGCCGGTAGCATCCCCCCATTTGTACATGGAGCTTCGACCCCCTCCT
TCATTCTAGTATTTGCACCTCTTATTCCTTCACCCCTTCCCTCTCTCCAT

e e TACTATTATTTCTTTTCATCCCTATTATATCTTTTATAATATCTTATTAT

S i TTCTCCTCCTATTTTTCATTTAACCCCCCTTCCTCTTTTTCTCTTTCCCC
i il CCACTCCCACACTTATACTATTAATTAAAGTTTCTCTCCTATTCTTTTTT

. TTTCAACTCTCCTGATACTACTTTATACTCTTATATACTTAAGAATATTC

ACTAATCGGGCGAGTACTTTACTTATTTTTCTATTATTACATACTGTACG
TTCTTCTTTTACATGGAGTATCTTTTTGTTTATCGCTGANNNNN

CCATCATGACGGGAATGACTGCCGTCGTGGTAGACAACTGGAGGCGGCCC

Primerii rbcL

P 2 160421-46_A13_2_rbcLa.ab1 0.08562 TTGCCGTCGATCCGGCCCTCGAAGACCCTTTTAAAGGTGCTAGCAAGCGT
| L -4 160421-46_011_1_rbcLa.ab1 0.12572 CGTCGAACACACGTGTTACGCTCGTGCTCGACCTTGAGGCACCTAGCGGC
| 5 160421-46 C13 3 rbcLa.ab10.14327 CTCTGCCGGTAGCATCCCCCCATTTGTACATGGAGCTTCGACCCCCTCCT

L 6 160421-46 E13 4 rbclaabl 0.12684 TCATTCTAGTATTTGCACCTCTTATTCCTTCACCCCTTCCCTCTCTCCAT

10 160421.46 G13 5 rbeLa ab1 0 1463 TACTATTATTTCTTTTCATCCCTATTATATCTTTTATAATATCTTATTAT

v A9 THLEELE nd TTCTCCTCCTATTTTTCATTTAACCCCCCTTCCTCTTTTTCTCTTTCCCC
12 160421-46_113_6_rbcLa.ab1 0.17277 CCACTCCCACACTTATACTATTAATTAAAGTTTCTCTCCTATTCTTTTTT
L - 14 160421-46_K13_7_rbcLa ab1 0.15455 TTTCAACTCTCCTGATACTACTTTATACTCTTATATACTTAAGAATATTC
ACTAATCGGGCGAGTACTTTACTTATTTTTCTATTATTACATACTGTACG




SELECTIA ASISTATA DE MARKERI

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

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

Continutul de proteine din cereale este unul dintre cei mai importanti factori de calitate pentru pastele fainoase si graul pentru paine.

Gena HGPC (GpC-B1) transferata de la Triticum turgidum ssp. dicoccoides in graul dur este o resursa valoroasa pentru cresterea

continutului de proteine
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62 linii studiate
16 linii — identificarea genei Gpc-B



LUCERNA

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

M1 234567 89111213 1415 16 17 18

Identificarea determinismului genetic al
caracterului multifoliolar la specia
Medicago sativa tetraploida

Alcatuirea populatiei de cartare

Markeri RAPD
SSR

Imposibilitatea identificarii unor markeri linkati cu caracterul multifoliolar a demonstrat ca aparitia acestui caracter nu se datoreaza unei
mutatii la nivel genic, ci mai degraba unor modificari in expresia genelor care sunt raspunzatoare de morfologia frunzei si implicit de

numarul de foliole care formeaza frunza compusa a lucernei.



STUDIUL EXPRESIEI GENELOR

Planta multifoliata

Planta trifoliatd

Nivelul expresiei genelor
KNOX, in diferite organe ale
plantelor tri gi multifoliate
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Influenta stresului hidric asupra unor procese fiziologice
si a expresiei genelor hsp la rapita (Brassica napus)

A(ACt)A = ACtAE — ACtAM

ACtAM = CtAM — CtRM, pentru gena A, proba martor
ACtAE = CtAE — CtRE,pentru gena A, proba experiment

- CtAM = valoarea de prag a genei A, proba martor
- CtRM = valoarea de prag a genei de referinta, proba martor
- CtAE = valoarea de prag a genei A, proba experiment
- CtAE = valoarea de prag a genei de referinta, proba experiment

X=2M-A(ACE))

GRADUL DE EXPRESIE AL GENELOR DE INTERES

1.48
14
1 1.01 0.98
05
0.4

HSP 70 (3 ZILE) HSP 90 (3 ZILE) HSP 70 (6 ZILE) HSP 90 (6 ZILE)

GENOTIPUL1 m GENOTIPUL 2




MULTIPLICARE IN VITRO

PAULOWNIA

AFIN



CULTURI DE CELULE SI TESUTURI

Inducerea variabilitatii somatice la unele plante medicinale in vederea imbunatatirii proprietatilor terapeutice
(hipogliceminate, antibacteriene) ale acestora (Cercetare Exploratorie/ldei / 731-2007) - Director de proiect Prof. dr.

Botau Dorica

Mai multe studii au demonstrat ca substantele continute in fructul P B Ny 'ﬂ
de Momomordica charantia pot mima hormonul secretat de '
pancreas numit insulind. De aceea mai este numit si “insulina
naturald” sau “insulina verde”.

La ora actuala, Momordica charantia este cea mai populara si
utilizata plantd n tratarea diabetului.

ROMANIA
DUPLICAT

Momordica charantia L.
-castravete amar-

Wrevet e inuventie
Nr. 125280

brovetole

Producerea de

metaboliti secundari Culturt in vitro Culturi in camp
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