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În prezenta lucrare au fost analizate în plan comparativ cercetările expuse atât în publicaţii ştiinţifice, cât şi în trei 

proiecte din bazele de date publice: Angiosperm Phylogeny Website, versiunea 13, Parasitic Plant Connection şi Parasitic 
Plant Genome Project, fiind trasate anumite dependenţe corelative dintre gradul de parazitism şi tendinţele evoluţiei 
genomului. S-a concluzionat că numărul de cromozomi, prezenţa unor introni, deleţia unor regiuni din genomul plastidic 
furnizează informaţii utile în studiul mecanismelor evoluţiei genomului, apartenenţei taxonomice specifice etc. 
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CARACTERISTICS OF THE GENOME OF OROBANCHACEAE 
The researches both from the scientific publications and three projects included in public databases: Angiosperm 

Phylogeny Website, version 13, Parasitic Plant Connection, Parasitic Plant Genome Project have been analysed and 
some correlation between degree of parasitism and genome evolution of Orobancheae have been highlighted. It has 
been concluded that number of chromosomes, presence of introns, deletion of some regions of plastid genome, provides 
useful information for studying of genome evolution mechanisms, specific taxonomic affiliations etc. 
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Introducere 
Antofitele parazite reprezintă un grup de plante slab studiat, interesul fiind determinat, în special, de rolul 

devastator în diminuarea recoltelor agricole. Cercetarea genomului acestor specii s-a axat, până nu demult,  
în mare parte pe seturi restrânse de gene-candidat, implicând tehnologii low-throughput (e.g. Suppression 
Subtractive Hybridization) [1,2]. Dezvoltarea tehnicilor de secvenţiere în masă a permis desfăşurarea unor 
studii moleculare de amploare a genomului, transcriptomului, proteomului la un număr tot mai mare de specii. 
Astfel, a fost lansat proiectul Parasitic Plant Genome Project ce vizează elucidarea modificărilor la nivel de 
genom asociate cu stabilirea modului de viaţă parazitar. Proiectul a demarat cu transcriptomurile speciilor 
parazite din 3 genuri diferite ale familiei Orobanchaceae (Triphysaria, Striga şi Orobanche aegyptiaca) la 
diferite etape ale invaziei speciei gazdă Arabidopsis thaliana [3]. 

Familia Orobanchaceae este atribuită ordinului Lamiales şi cuprinde un număr estimativ de 2000 de 
specii [4]. Graţie faptului că este unica familie care include întreaga gamă de etape tranziţionale evolutive, de 
la modul de viaţă autotrof, semiparazit, până la cel holoheterotrof, Orobanchaceae prezintă un model pentru 
studiul evoluţiei parazitismului, mecanismelor de recunoaştere a gazdei şi specificului de diversificare a 
spectrului de gazde, traficului macromoleculelor şi evoluţiei genomului după pierderea fotosintezei.  

În prezenta lucrare au fost analizate în plan comparativ cercetările expuse atât în publicaţii ştiinţifice, cât şi 
în trei proiecte din bazele de date publice: Angiosperm Phylogeny Website, versiunea 13 (http://www.mobot.org/ 
MOBOT/research/), Parasitic Plant Connection (http://www.parasiticplants.siu.edu/) şi Parasitic Plant 
Genome Project (PPGP, http://ppgp.huck.psu.edu/), care oferă informaţii privind analiza comparativă a 
genomului plantelor parazite. 

  

Caracteristica genomului nuclear 
O trăsătură specifică a genului Orobanche şi a genurilor înrudite este numărul mare de cromozomi, de la 

12, cunoscut la Aphylon, Myzorrhiza şi Phelipanche, până la 41 de cromozomi la Kapsiopsis [5,6]. Numărul  
de cromozomi, poliploidia şi mărimea genomului sunt înalt variabile în interiorul familiei, constituind 
obiectivul mai multor studii asupra paraziţilor din Orobanchaceae. Se cunoaşte că Lindenbergia şi Schwalba 
posedă 16 şi, respectiv, 18 cromozomi [7,8]. Fiind în majoritate diploide, cu excepţia unei specii tetraploide, 
grupul cel mai apropiat şi înrudit de Orobanchaceae – Rehmania – conţine 14 cromozomi [9]. Conform 
datelor curente, un număr mai mare de cromozomi este specific reprezentanţilor din clasa Orobanche 
exclusiv holoparazită, pe când poliploidia este o trăsătură caracteristică semiparaziţilor (ex. Castilleja, 
Striga, Euphrasia) [10-12].  
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Genurile Lindenbergia, Schwalbea şi Odentites au cele mai mici genomuri (0,45 – 0,56 Gbp), similare cu 
dimensiunea genomului plopului şi al orezului [7,8,13]. Alte Orobanchaceae fotosintetice, precum Rhinanthus 
şi Melampyrum, depăşesc de trei ori mărimea genomului uman [14]. Cel mai mic genom în clasa Orobanche 
holoparazită îl posedă O. cumana [6].  

Diferenţele în mărimea genomurilor de Orobanchaceae, similar majorităţii plantelor, sunt determinate de 
abundenţa ADN-ului repetitiv. De exemplu, în speciile de Striga (S. asiatica, S. forbesii, S. gesnerioides,  
S. aspera, S. hermonthica) ADN-ul repetitiv, reprezentat de elementele transpozabile, constituie aproximativ 
10-19% din genomul nuclear [15].  

Controlul şi mecanismele reglatoare pentru elementele transpozabile sunt taxon-specifice şi contribuie  
pe larg la stabilitatea genomică [16]. Se cunoaşte că la unele plante limitările în nutriţie afectează structura 
genomului. În ceea ce priveşte paraziţii obligatorii, graţie nutrienţilor oferiţi de planta gazdă, aceste limitări 
pot să nu condiţioneze modificări [17]. În acest context, prezintă interes de a studia dacă evoluţia mărimii 
genomului corelează cu spectrul de gazde sau cu gradul de parazitism.  

Plantele poliploide din familia Orobanchaceae tind să reducă mărimea genomului monoploid, ceea ce 
este în congruenţă cu unele linii de angiosperme poliploide neparazite. Deşi mecanismele genetice nu sunt 
bine descifrate, se consideră că reducerea mărimii genomului poate avea cauze de natură biofizică sau bio-
chimică (de ex., împerecherea cromozomilor în mitoză şi meioză) [18,19]. La Orobanchaceae cele mai frec-
vente procese de creştere şi descreştere a numărului de cromozomi sau a mărimii genomului s-au constatat în 
clasa Orobanche. 

 

Caracteristica genomului extranuclear 
Cromozomul plastidic (plastomul) la angiosperme are o structură înalt conservată şi codifică proteine ale: 

subunităţilor aparatului fotosintetic (fotosisteme, complexul citocromic, ATP sintaza şi complexul NAD(P)H), 
metabolismului lipidic, ribozomilor, complexului polimerazic, procesing-ului transcripţilor (matK, infA, 
clpP, ycf3, ycf4). Două dintre cele mai mari gene din genomul plastidic ycf1 şi ycf2 prezintă un înalt grad de 
conservatism de secvenţă atât la plantele fotosintetice, cât şi la cele nefotosintetice [20]. Funcţia acestora nu 
este cunoscută, dar se presupune că ele nu posedă funcţii metabolice, fiind implicate în procese housekeeping 
[21]. Adiţional, genomul plastidic include două seturi pentru patru gene codificatoare de ARN ribozomal şi 
30 de gene pentru ARNt [22]. 

Graţie naturii sale compacte şi rolului primar în fotosinteză, o atenţie deosebită s-a acordat evoluţiei geno-
murilor plastidice ale plantelor lipsite de fotosinteză. Încă în anul 1990 Pamphilis şi Palmer au raportat de-
spre pierderea tuturor genelor codificatoare pentru complexul dehidrogenazic NAD(P)H plastidic din plasto-
mul holoparazitului Epifagus virginiana. Pierderile masive de gene au condus la reducerea aproximativ în 
jumătate a genomului faţă de speciile fotosintetice înrudite. De exemplu, mai multe gene codificatoare ale 
aparatului genetic sunt nefuncţionale, inclusiv gene pentru ARNt, gene ale complexului polimerazic şi unele 
gene codificatoare pentru proteinele ribozomale. Doar un număr mic de gene înrudite cu cele fotosintetice se 
menţin în plastom sub formă de pseudogene (de ex., ΨrbcL şi ΨatpA). Cu toate acestea, poziţia genelor şi a 
repetiţiilor inversate rămâne, în mare măsură, aceeaşi sau colineară cu cea a plantelor fotosintetice [23,24].  

Diferite specii din Orobanchaceae posedă plastomuri considerabil diferite după dimensiune, indicând că 
evoluţia reductivă a ADN-ului plastidic este un proces specific. Experienţele de cartare restricţională exten-
sivă au sugerat că Conopholis americana posedă un genom plastidic semnificativ mai mic (cca 45 kb) faţă  
de ruda sa apropiată E. virginiana, datorită pierderii unei repetiţii inversate largi [25,26]. Contrar, genomul 
plastidic al holoparazitului Lathraea clandestina are o mărime de circa 100-110 kb, cu sintenia genelor coli-
neară cu Epifagus şi majoritatea plantelor fotosintetizatoare [27]. În general, liniile de Orobanchaceae mai 
vechi, precum Epifagus, posedă o reducere mai mare a plastomului faţă de liniile evolutiv mai tinere, precum 
Lathraea şi Hyobache [28]. 

Numeroase date sunt disponibile pentru gena rbcL care codifică subunitatea mare a complexului RuBisCO. 
Unele linii nefotosintetice (de ex., Lathraea, Harveya, Myzorrhiza) păstrează intact cadrul de citire pentru 
rbcL [13,29,30]. Alte plante nefotosintetizante, inclusiv majoritatea speciilor de Orobanche, poartă doar co-
pia pseudogenei, iar unele indică deleţia genei rbcL din plastom [29,31]. Astfel, s-a presupus o nouă funcţie 
pentru complexul RuBisCO, neasociată cu fotosinteza, dar asociată cu biosinteza aminoacizilor şi calea 
metabolică de glicoliză [28,29]. Conform datelor din literatură, putem conchide că limitarea constrângerilor 
funcţionale şi, ulterior, pierderea rapidă a genelor începe după tranziţia la stilul de viaţă heterotrof obligator. 
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Reorganizările structurale ale ADN-ului plastidic (de ex., inversiile) la plantele parazite au loc cu o rată 
considerabil mai mică în comparaţie cu cantităţile de ADN pierdute. Sunt puţine rapoarte privind modifică-
rile structurale ale plastomului. În general, gradul înalt de conservare structurală constatat pentru majoritatea 
angiospermelor este valabil şi pentru holoparaziţii din Orobanchaceae, chiar şi pentru o durată lungă după 
pierderea funcţiei fotosintetice [32]. 

Genomurile mitocondriale (condriomuri), spre deosebire de plastomuri, sunt foarte predispuse atât la 
transferul orizontal al ADN-ului, cât şi al ADN-ului din alte genomuri celulare, ceea ce le fac subiecte dificile 
pentru studiile evolutive şi filogenetice [33,34]. 

Se consideră că ADN-ul genomului mitocondrial evoluează, în mod normal, mult mai lent decât ADN-ul 
nuclear [30]. Totuşi, unele holoparazite, cu excepţia celor din Orobanchaceae (Epifagus, Orobanche şi 
Boschniakia), sunt supuse unei rate ridicate de substituţie a nucleotidelor în ARN-ul mic ribozomal, în genele 
mitocondriale coxI, atp1, matR şi exonii B şi C ai genei nad1 [35,36]. 

Puţin se cunoaşte despre modificările micro- şi macrostructurale, precum inserţii, deleţii şi inversii în 
ADN-ul mitocondrial codificator şi necodificator la plantele parazite. Este remarcabil faptul că plantele para-
zite au un intron în gena coxI caracteristic pentru zece dintre cele 12 linii de angiosperme la care parazitismul 
a evoluat independent [35]. Majoritatea modificărilor structurale genetice la paraziţi au avut loc prin transfe-
rul orizontal de la plantă la plantă. Astfel, interacţiunea apropiată dintre plantele parazite şi gazdele lor susţin 
ipoteza privind calitatea de donor a plantelor a intronului coxI la patogeni [37].  

 

Transferul orizontal de gene  
Sistemele gazdă-parazit sunt predispuse pentru transferul orizontal de gene/ADN. Se consideră că la 

plante transferul ADN-ului de la alte specii are loc cel mai frecvent în ADN-ul mitocondrial. Un exemplu 
elocvent de transfer orizontal, care implică genele mitocondriale, se referă la regiunea atp1 a plantelor pa-
razite Rafflesicaceae şi Apodanthaceae. O copie care vizează secvenţa parţială a genei atp1, primită prin 
transfer orizontal, a fost identificată în mitocondria la Pilostyles thurberi [35]. De asemenea, copii ale genei 
atp1 de la gazde au fost transferate la speciile clăzilor Bartsia şi Cuscuta [37].  

Transferul ARN-ului de la gazdă la parazit a fost raportat la Triphysaria versicolor şi Phelipanche 
aegyptiaca [38]. Un fenomen similar a fost descris şi pentru Cuscuta [39].  

Datele curente sugerează că paraziţii pot avea acces la o varietate largă de ARN a gazdei, inclusiv la trans-
cripţii codificatoare care funcţional sunt localizate în plastidele gazdelor. Astfel de cazuri au fost raportate 
pentru o genă expresată în nucleu, cu o funcţie necunoscută, la Striga hermonthica şi Rafflesia [40]. 

La Orobanche şi Phelipanche a fost descris transferul orizontal al genelor rbcL, rps2 şi trnL-F din regiu-
nile genomice plastidice. Cu toate acestea, se consideră că fragmentele primite prin transfer orizontal sunt 
localizate preponderent în genomul nuclear sau cel mitocondrial şi mai puţin în plastom [41]. 

 

Concluzii 
Din datele relatate se constată că membrii familiei Orobanchaceae posedă genomuri foarte dinamice, 

rezultat al poliploidiei şi al modificărilor semnificative ale genomului şi evoluţiei cromozomilor. Studiul 
plastomului a pus în evidenţă dinamica diferenţială şi complexă de reducere a acestuia după pierderea capa-
cităţii de fotosinteză. Proiectele de analiză a transcripţilor au relevat gene ipotetic implicate în căile metabo-
lice şi de semnalizare specifice sistemelor gazdă-parazit.  

În pofida progreselor obţinute, înţelegerea evoluţiei speciilor Orobanchaceae este limitată de lipsa datelor 
complete privind structura şi dimensiunea genomurilor, expresia genelor şi variaţiile epigenetice. Cunoaşte-
rea specificului relaţiilor în patosisteme, în special a aspectelor moleculare, ar facilita explicarea tendinţelor 
de evoluţie a sistemului gazdă-parazit, dar, în primul rând, construirea unor strategii mai eficiente de amelio-
rare atât clasică, cât şi prin metode de inginerie genică. 
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