
Abstrakt 

Využitie transgénnych rastlín pri štúdiu funkcie rastlinných génov  

Funkčná genomika umožňuje odhaľovať funkcie dosiaľ necharakterizovaných génov. 

Umožňuje pochopiť nielen funkcie jednotlivých génov, ale aj vzťahy medzi nimi. Získane 

poznatky je možné využiť aj vo vylepšovaní vlastností rôznych kultúrnych rastlín. Pri 

znižujúcej sa cene a zvyšujúcej sa účinnosti sekvenovania, sú mnohé rastlinné genómy 

osekvenované, ale bez priradenej funkcie jednotlivých génov. K charakterizácii týchto génov 

sa používajú prístupy reverznej genetiky. V prvom rade sú medzi nimi prístupy, medzi ktoré 

patrí analýza inzerčných mutantov, či použitie RNA interferencie, ktoré inaktivujú alebo 

znižujú expresiu jednotlivých študovaných génov. Inaktivovať, či cielene upraviť funkciu 

určitého vybraného génu môžeme aj pomocou miestne špecifických endonukleáz, medzi ktoré 

patria meganukleázy, nukleázy zinkových prstov, TALEN (transcription activator-like effector 

nucleases) a CRISPR (clustered regularly interspaced short paindromic repeats). Oproti 

inaktivačným prístupom sú prístupy ako aktivačná mutagenéza a ektopická expresia, 

prostredníctvom ktorých naopak expresiu zvýšime. Okrem toho je možné analyzovať expresiu 

génu a lokalizáciu proteínu pomocou reportérových génov v translačnej a transkripčnej fúzii. 

V tejto práci zhŕňam metódy reverznej genetiky založené na tvorbe transgénnych rastlín, ale 

okrajovo spomeniem aj také, ktoré sú založené na iných prístupoch.  
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