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PLANT RESISTANCE FROM A SYSTEMS BIOLOGY PERSPECTIVE: THE ROLE OF BIOLOGICAL NETWORKS

Summary. Plants are sessile organisms, that are continuously exposed to biotic and abiotic stresses, which has
driven the evolution of complex adaptation and resistance mechanisms. These mechanisms result from coordinated
interactions among genes, proteins, metabolites, and hormonal signaling pathways. One-dimensional approaches
focused on individual genes or proteins, are insufficient to capture this complexity. Network biology provides an
integrative framework for studying plant responses to stress. This article highlights, from a comparative perspective,
the role of biological networks in elucidating the regulatory interactions underlying processes involved in plant
resistance to biotic stress (pathogens, pests) and abiotic stress (drought, salinity, extreme temperatures, nutrient
deficiency), as well as the associated limitations and challenges, including the static nature of most networks, the
heterogeneity and incompleteness of molecular data, the difficulty of establishing causal relationships, and the
necessity of experimental validation of predictions.

Keywords: network biology, plant resistance to stress, abiotic stress, biotic stress.

Rezumat. Plantele sunt organisme sesile, expuse permanent stresului biotic si abiotic, fapt care a determinat evo-
lutia unor mecanisme complexe de adaptare si rezistentd. Aceste mecanisme sunt rezultatul interactiunilor coordonate
dintre gene, proteine, metaboliti si cdi de semnalizare hormonala. Aborddrile unidimensionale, centrate pe gene sau
proteine individuale, sunt insuficiente pentru a descrie aceasta complexitate. Biologia retelelor oferd un cadru integra-
tiv pentru studiul raspunsurilor plantelor la stres. Prezentul articol evidentiazd, dintr-o perspectiva comparativa, rolul
retelelor biologice in elucidarea interactiunilor de reglare a proceselor implicate in rezistenta plantelor la stres biotic
(patogeni, daunatori) si abiotic (secetd, salinitate, temperaturi extreme, deficit nutritional), precum si limitele si provoca-
rile asociate: caracterul static al majoritatii retelelor, eterogenitatea si incompletitudinea datelor moleculare, dificultatea
stabilirii relatiilor cauzale si necesitatea validarii experimentale a predictiilor.

Cuvinte-cheie: biologia retelelor, rezistenta plantelor la stres, stres abiotic, stres biotic.

INTRODUCERE gene si proteine pana la retele metabolice si de semna-
lizare celulara [1].

In acest context, biologia sistemelor si biologia
retelelor ofera instrumente indispensabile pentru in-
telegerea modului in care organismele vii detecteaza,
integreaza si raspund la stres, aceste procese suprapu-
nindu-se frecvent cu conditiile de mediu, ceea ce con-
duce la raspunsuri biologice specifice. Spre deosebire
de abordarile traditionale, care analizeaza componen-

Rezistenta plantelor la stres reprezintd o trasatura
fundamentala pentru supravietuire, adaptare la condi-
tii variabile de mediu si productivitate. Fiind organis-
me sesile, plantele trebuie sa perceapd rapid semnale-
le de stres si sd coordoneze raspunsuri moleculare si
fiziologice specifice. Rezistenta la stres reprezinta un
fenomen emergent, rezultat al interactiunilor comple-
xe dintre diferite niveluri de organizare biologica, de la
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te izolate, retelele biologice permit analiza simultand a
numeroaselor interactiuni moleculare si identificarea
modulelor functionale sau a nodurilor hub (noduri
centrale) critice.

Scopul acestei lucrari constd in analiza mecanis-
melor moleculare implicate in raspunsul plantelor la
stresul biotic si abiotic prin prisma biologiei sisteme-
lor si a analizei retelelor biologice, evidentiind princi-
palele componente moleculare, interactiunile functi-
onale si limitele interpretative ale abordarilor bazate
pe retele.

Particularitatile stresului biotic si abiotic la
plante

Desi stresul biotic si cel abiotic sunt definite con-
ceptual ca fiind distincte (Tabelul 1), mecanismele de
raspuns la aceste tipuri de stres sunt convergente si in-
terconectate, reflectind capacitatea plantelor de a in-
tegra simultan multiple semnale si de a reorganiza in
mod eficient utilizarea resurselor metabolice si ener-
getice in conditii fiziologice noi [2-4]. Astfel, sistemele
celulare sunt modelate sub forma unor grafuri, in care
nodurile reprezintd entitdti biologice — gene, proteine,

Tabelul 1

Diferente conceptuale privind stresul biotic si abiotic la plante

Caracteristici Stresul biotic Stresul abiotic
Organisme vii (patogeni - bacterii, fungi; o . N
. . . g, . (patog erth, fungt; Factori fizico-chimici (seceta, salinitate,
Origine daunatori - insecte fitofage, acarieni fitofagi, )
. . temperaturi extreme, metale grele etc.)
nematode fitoparazite, plante parazite etc.)
Interactiuni Interactiune organism-organism Interactiune organism - mediu
e s . Caracteristici generale, dependenta
Specificitate Preponderent specificd agentului patogen 8 b ’

de intensitatea si durata factorului de stres

Raspuns initial

Recunoastere moleculara mediatd de receptorii PRR
(Pattern Recognition Receptor) si NLR (Nucleoti-
de-binding Leucine-rich Repeat receptor).
Receptorii PRR recunosc motive moleculare conser-
vate ale patogenilor (PAMPs, Pathogen-Associated
Molecular Patterns) la nivelul suprafetei celulare.
Receptorii NLR recunosc efectorii patogenici sau
perturbarile cauzate de acestia la nivel intracelular

Perceptia si transductia semnalelor
factorului stresogen de natura fizica
si osmotica

Adaptabilitate

Co-evolutiva

Plasticitate fenotipica

Tabelul 2
Exemple de componente ale retelelor biologice implicate in raspunsul la stresul biotic si abiotic
Entitati s e s .
fita Stresul biotic Stresul abiotic
moleculare
Gene R (Resistance genes), PR (Pathogenesis-Related | Gene implicate in raspunsuri antioxidante,
Gene genes), alte gene implicate in mecanismele in sinteza proteinelor chaperon si in alte
de apdrare ale plantelor (Defense genes) mecanisme de adaptare si tolerantd la stres
Factori

de transcriptie

WRKY, MYB, ERF

DREB, NAC, bZIP

Receptori PRR (detectarea semnalelor patogenice)

HSP (Heat Shock Proteins) cu rol

Proteine si proteine NLR (recunoasterea efectorilor patogeni) de chaperon si enzime antioxidante
(neutralizarea speciilor reactive de oxigen)
Metaboliti secundari cu rol defensiv (fitoncide, alca- Metaboliti implicati in osmoreglare
Metaboliti loizi, fitoalexine), implicati in procesele de inhibare | si protectie celulard (prolina, carbohidrati
a patogenilor si ddunatorilor solubili, poliamine)
Fitohormoni Acid salicilic (SA), acid jasmonic (JA), etilena (ET) | Acid abscisic (ABA), brassinosteroizi (BRs)
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metaboliti etc. (Tabelul 2), iar legdturile dintre ele re-
prezinta relatii functionale sau fizice.

Prin oferirea unui cadru conceptual unitar, biolo-
gia sistemelor faciliteazd identificarea mecanismelor
care sustin adaptarea si toleranta la stres, evidentiind
modul in care perturbarea nodurilor centrale poate
afecta intregul sistem [7; 8]. Analiza retelelor permite
identificarea genelor si proteinelor implicate in per-
ceptia stresului, caracterizarea modulelor de co-expri-
mare asociate tolerantei si evaluarea reorganizarii to-
pologice a retelelor sub actiunea factorilor stresogeni.

Totusi, centralitatea topologica nu implicd automat
relevanta biologicé cauzala. Un nod poate apéarea ca hub
ca urmare a erorilor metodologice sau a intensitatii cer-
cetarii, fara a fi neapdrat un regulator-cheie al raspun-
sului la stres. Fard validare experimentala, exista riscul
supraestimarii importantei unor noduri, al confuziei
intre corelatie si cauzalitate si al interpretdrii eronate a
rolului functional al modulelor identificate [9; 10].

Tipuri de retele biologice

Retelele de reglare genicd (RRG) au un rol fun-
damental in controlul expresiei genelor (date tran-
scriptomice), implicate in rdaspunsul la stres. Factorii
de transcriptie actioneazd ca noduri centrale, coordo-
nand activarea sau reprimarea genelor responsabile de
detoxifiere, protectie celulara si adaptare metabolica.
Familii precum WRKY, NAC, MYB, bZIP si DREB
indeplinesc roluri centrale in raspunsurile la stres abi-
otic si biotic [11-13].

Analiza RRG a demonstrat ca genele de rezisten-
ta sunt organizate in module de co-reglare, cu retele
multi-nivel partial suprapuse in functie de tipul stre-
sului. Nodurile centrale permit integrarea semnalelor
hormonale, in special acidul abscisic (abscisic acid,
ABA), acidul salicilic (salicylic acid, SA), acidul jasmo-
nic (jasmonate, JA), etilena (ethylene, ET) si evidentia-
za modul in care plantele realizeazd un compromis in-
tre reglarea proceselor de crestere si raspunsul la stres.
Perturbarea unui numar redus de noduri-cheie poate
altera intregul rdspuns la stres, insd retelele prezinta
redundanta si robustete, caracteristici esentiale pentru
supravietuirea plantei.

Retelele de interactiuni proteind-proteind (PPI)
oferd informatii despre organizarea moleculard a
mecanismelor de apérare ale plantelor. Proteinele
implicate in recunoasterea patogenilor, transductia
semnalului si rdspunsurile imune formeaza module
functionale distincte. Analiza PPI a aritat ca stresul
activeaza module proteice specifice [14; 15], cd prote-
inele hub sunt esentiale pentru integrarea semnalelor
de stres si ca dereglarile in aceste noduri centrale pot
compromite rezistenta plantei [16].
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Retelele metabolice descriu modificarile induse
de factorii de stres, reflectate in dinamica fluxurilor
metabolice, in bilantul energetic si in sinteza unor
metaboliti specifici. Reorganizarea coordonatd a cai-
lor metabolice, necesard pentru mentinerea functio-
nalitdtii celulare in noile conditii fiziologice, implicd
redirectionarea fluxurilor de carbon si energie catre
procesele de protectie celulara. In acest context, se ob-
serva acumularea de osmoprotectori, precum prolina,
glicina si hidratii de carbon solubili, care contribuie
la mentinerea echilibrului osmotic si la stabilizarea
structurilor celulare. Concomitent, sunt activate cdi
antioxidante asociate metabolismului ascorbatului,
glutationului si compusilor fenolici, care limiteazd
efectele speciilor reactive de oxigen (reactive oxygen
species, ROS) generate in conditii de stres [17-19]. In
acest proces, un rol esential revine enzimelor antioxi-
dante cu functie reducdtoare, precum superoxid dis-
mutaza (SOD), catalaza (CAT), ascorbat peroxidaza
(APX), glutation peroxidaza (GPX) si glutation reduc-
taza (GR), implicate in detoxifierea ROS si in menti-
nerea homeostaziei redox celulare [20].

Ca exemplu, in sistemele grau-Fusarium oxyspo-
rum/Drechslera sorokiniana s-a evidentiat modificarea
atat a activitatii enzimatice totale, céat si a profilului
izoenzimatic, ceea ce indica implicarea acestor enzime
in raspunsul plantelor la stres biotic si in diferentierea
nivelului de rezistenta. In reactia plantelor de tomate
infectate cu Alternaria alternata sunt implicate pero-
xidazele si esterazele, al caror nivel de sinteza reflecta
intensitatea stresului biotic si permite identificarea ge-
notipurilor rezistente. De asemenea, in sistemul orz de
primavara-virusul mozaicului dungat al orzului, gra-
dul de patogenitate este asociat cu un continut crescut
al proteinei PR-5 [21; 22].

In conditii de stres abiotic, precum socul termic,
s-a demonstrat inducerea activitatii catalazei si pero-
xidazei, insotitd de cresterea nivelului de malondial-
dehids, ceea ce indicd perturbari ale metabolismului
oxidativ la nivelul tesuturilor radiculare [23]. In mod
similar, expunerea la temperaturi ridicate afecteaza
eficienta fotosistemului II, fiind corelatd cu intensi-
ficarea proceselor de detoxifiere a peroxidului de hi-
drogen prin activitatea catalazei din tesuturile foliare
[24].

Totodata, in patosistemul Helianthus annuus L.-
Orobanche cumana Wallr., raspunsul de rezistentd
implica modificari complexe la nivel transcriptomic,
proteic si metabolic, inclusiv acumularea de lignind
si caloza, care contribuie la fortificarea peretelui celu-
lar si la limitarea patrunderii patogenului, precum si
la cresterea productiei de specii reactive de oxigen ca
parte a raspunsului de apérare [25].
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De asemenea, au loc modificari adaptive la nivelul
reactiilor biochimice din glicoliza, din ciclul acizilor
tricarboxilici si, in general, din cadrul proceselor res-
piratorii mitocondriale, ceea ce permite utilizarea mai
eficientd a resurselor energetice disponibile. Astfel, re-
telele metabolice reprezinta expresia fenotipica a efec-
telor reglarii genice si a activitatii proteinelor.

Integrarea diferitor tipuri de informatie bio-
logica (multi-omics analyses) in studiul rezistentei
plantelor la stres

Progresele recente in stiintele omice la rezolutie
monocelulara si pluricelulara au transformat profund
intelegerea organizdrii functionale a tesuturilor vegetale
si a mecanismelor moleculare care stau la baza adaptarii
plantelor, iar utilizarea metodelor bioinformatice apli-
cate pe datele moleculare permite predictii mai robuste
ale functiilor genice [26-28]. Prin integrarea datelor ge-

nomice, transcriptomice, proteomice si metabolomice
se pot determina punctele de convergent intre diferite
niveluri de reglare. Astfel, grupurile de gene, proteine si
metaboliti activate sincronizat in rdspunsul la un anu-
mit factor de stres au fost definite ca module de stres.

Identificarea modulelor specifice de stres permite
compararea raspunsurilor la diferite semnale externe
si interne, precum si descoperirea mecanismelor co-
mune de rezistentd. Aceste abordari sunt utilizate pen-
tru identificarea genelor candidate pentru ameliorare,
a biomarkerilor de tolerantd si pentru predictia poten-
tialului de adaptare si rezistentd a plantelor in conditii
de stres [29].

La nivel molecular, perceptia stresului biotic si
abiotic activeaza frecvent componente comune ale
sistemelor de semnalizare celulard, inclusiv fluxurile
de Ca*', ROS, cascadele de kinaze activate de mitogen
(mitogen-activated protein kinases, MAPK) si retelele

Tabelul 3

Componente moleculare implicate in retelele biologice

de raspuns la stres biotic si abiotic (exemple)

Tip de stres | Tip de retea Componente-cheie, Caracteristici ale retelei Autori
’ module ’
Specia /modelul biologic Arabidopsis thaliana
Retea multi-omica, date transcriptomice,
Secetd RRG DREB2A, NACO19, metabolomice integrate; module pentru [13;26; 30]
bZIP, HSPs . L
raspuns osmotic si antioxidativ
Pseud?monas IPP, RRG PR1, WRKY33, NLR, . Modulf: protelce.actlvate rapid; hvub—urll (132 12]
syringae MAPK3/6 implicate in semnalizarea hormonala SA si JA
Specia /modelul biologic Oryza sativa
N RRG, OsDREBIE OsNACS, Reteg multistrat; integrare GRN, fluxuri
Salinitate - - . | metabolice; module de componente molecula- | [2; 13;29]
metabolica | prolind, osmoprotectori L . L
re care asigura toleranta la stresul indus de ioni
Magnaporthe OsPR10, MAPK uHub—url d.e'semnahzare si actlvare.
IPP a rdspunsului imun; module de proteine [12; 32]
oryzae cascade, receptor PRR " < e ox .
cu functii de aparare specifica patogenului
Specia /modelul biologic Zea mays
RRG ZmDREB2A, Module de metaboliti cu functii de reglare
Seceta - ZmNACI111, HSPs, osmoticd; integrarea retelelor metabolice [13;26]
metabolicd . . y
prolina si retelelor de gene
Fusarium ZmWRKY, ZmPR Mod}ﬂ de protemg implicate in procese
e IPP . de aparare; hub-uri pentru recunoasterea [11; 12]
verticillioides proteine .
agentului patogen
Specia/modelul biologic Solanum lycopersicum
Temperaturi RRG, HsfAla, HSP70/90, | “Module decomponente moleculare implicate
3 . . . in raspunsul la temperaturi ridicate; fluxuri [13;17]
ridicate metabolicd prolina, zaharuri . . <
metabolice cu rol de protectie celulard
Phytophthora SIWRKY, SIPR1, Moc.lul d‘e pro‘Eelne 1‘mp}1cate 1 apararea
infestans IPP cascade MAPK si rezistentd specificd patogenului; [12; 32]
hub-uri centrale in semnalizare SA si JA

AKADEMOS 2/2026 | 61




STINTE BIOLOGICE

hormonale, in special cele care includ ABA, SA, JA si
ET [30]. Aceste componente functioneazi ca noduri de
integrare, permitand cros-talk-ul dintre diferite cai de
raspuns si facilitind adaptarea coordonati a plantei la
combinatii de stresuri. De exemplu, ROS nu actioneaza
doar ca agenti de stres oxidativ, ci si ca mesageri secun-
dari care moduleaza atit imunitatea plantelor [31], cét
si toleranta la secetd sau la temperaturi extreme. Rete-
lele de gene evidentiaza factorii de transcriptie comu-
ni (ex. WRKY, NAC, DREB), care regleazd grupuri de
gene implicate in ambele tipuri de stres. Retelele de in-
teractiuni proteina—proteind permit identificarea pro-
teinelor hub, precum MAPK-urile, kinazele SnRK2 sau
chaperonele HSP, care conecteaza modulele de aparare
imund cu mecanismele de toleranta la stres abiotic [32].
Totodatd, retelele metabolice evidentiaza redistribuirea
fluxurilor metabolice catre sinteza de osmoprotectori,
antioxidanti si compusi de apérare, integrand raspun-
surile la nivel biochimic [33].

Unele specii de plante, precum Arabidopsis thali-
ana, Oryza sativa, Zea mays, Solanum lycopersicum
(Tabelul 3), sunt cele mai studiate modele pentru RRG
si IPP in diferite conditii de stres.

Retelele multi-omice, care integreaza RRG, IPP
si date-metabolomice permit identificarea modulelor

comune de raspuns la factorii stresogeni si servesc
drept referintd pentru culturile mai putin studiate,
oferind informatii privind componentele moleculare
cu rol-cheie in ameliorarea plantelor.

Limitari si provocari metodologice in biologia
retelelor

Desi analiza integrativd multi-omica reprezin-
ta un obiectiv major al biologiei retelelor, aceasta se
confruntd cu dificultiti semnificative in interpretarea
biologica, legate de diferentele de scard si dinamica
intre nivelurile omice (gene-proteine-metaboliti), de
lipsa unor algoritmi standardizati de integrare [34-
36] si de complexitatea ridicata a retelelor stratificate
(Tabelul 4). In plus, majoritatea retelelor biologice
sunt construite pe baza unor date statice, ceea ce limi-
teazd capacitatea acestora de a reflecta dinamica tem-
porald a raspunsurilor biologice si succesiunea cauzald
a evenimentelor de semnalizare celulara [9; 10].

Arhitectura retelelor biologice poate varia semni-
ficativ intre specii, in special in cazul culturilor agri-
cole cu genomuri complexe. Prin urmare, transferul
direct al modulelor functionale sau al nodurilor iden-
tificate necesitd adaptare si validare suplimentara, al-
tfel se pot obtine rezultate inconsistente.

Tabelul 4

Limitari si provocari metodologice in biologia retelelor
pentru studiul rezistentei plantelor la stresul biotic si abiotic

Componenta
metodologica
si referinte bibliografice

Limitdri/provocari

Implicatii pentru interpretare

Calitatea datelor omice

[17; 26]

Seturi de date incomplete, eterogene,
dependente de conditiile experimentale

Retele partiale sau distorsionate; sub- sau
supra-reprezentarea unor noduri relevante

Dinamica sistemelor
(15;17]

Retele construite predominant pe baza unor
date statice; lipsa informatiei cu caracter
variabil spatio-temporal

Nu reflectd dinamica temporald
si succesiunea cauzald; dificil de identificat
noduri initiatoare, primare versus noduri
de rdspuns secundar

Identificarea hub-urilor
[9; 10; 16]

Centralitatea topologicé nu reflectd intr-un
mod necesar importanta biologica

Posibiléd supraestimare a rolului
functional; interpretare critica necesard

Integrarea multi-omicd

Diferente de scard, rezolutie si dinamica intre
nivelurile omice (gene-proteine-metaboliti);

Dificultati in corelarea nivelurilor

26-29 - o - de reglare; necesitd validare suplimentara
[ ] lipsé de algoritmi standardizati & P
Complexitate Limitarea aplicabilitatii pe seturi mari
computationald Modele cu mai multe niveluri ierarhice de date; necesitd resurse si expertiza
[27; 28] considerabile

Transferabilitate intre
specii [29; 34]

Modele construite pe specii model; arhitectura
retelei difera intre specii

Validitate redusa pentru culturile agricole;
necesita adaptare si validare experimentald

Validare experimentala
[9; 36]

Predictii bazate pe corelatii sau inferenta
a retelelor (deducerea relatiilor dintre
variabile: gene, proteine, metaboliti
pe baza datelor experimentale)

Necesitatea confirmdrii functionale;
interpretarea critica a rezultatelor
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Mai mult, majoritatea retelelor biologice sunt con-
struite pe baza unor date statice, obtinute la anumite
momente de timp, pe cdnd raspunsurile biologice, in-
clusiv cele induse de stres, implica modificari rapide si
tranzitorii ale expresiei genelor, interactiunilor protei-
ce si fluxurilor metabolice. Astfel, retelele moleculare
nu reflectd fidel dinamica temporala si succesiunea
cauzali a evenimentelor de semnalizare celular, limi-
tand capacitatea de a distinge intre noduri primare si
noduri de raspuns secundar.

Un alt obstacol major in constructia retelelor bio-
logice il reprezinta dependenta de date omice validate.
Seturile transcriptomice, proteomice si metabolomice
sunt eterogene, cu rezolutie si acoperire variabile, ade-
sea fragmentare sau incomplete, si depind de conditiile
experimentale. Aceasta face dificild compararea intre
studii sau specii si poate conduce la retele partiale sau
distorsionate, in care anumite noduri sau interactiuni
relevante sunt subreprezentate sau absente. Prin ur-
mare, desi biologia retelelor reprezinta un instrument
esential pentru analiza sistemica a rezistentei plantelor
la stresuri biotice si abiotice, interpretarea rezultatelor
trebuie realizata intr-un cadru critic si contextualizat.

Per ansamblu, constrangerile legate de calitatea si
dinamica datelor, dificultatile integrérii multi-omice si
necesitatea validdrii experimentale subliniazd faptul
ca retelele biologice nu trebuie considerate reprezen-
tari definitive ale sistemelor celulare, fiind mai degraba
modele predictive, dependente de datele disponibile si
de ipotezele metodologice adoptate. Predictiile obtinu-
te prin analize de retea trebuie confirmate pe modele in
vivo sau in vitro, precum si pe forme mutante cu expre-
sie genica modificatd prin silentiere sau supraexpresie,
insotite de analize fenotipice in conditii controlate de
stres. Fara aceste validdri experimentale, retelele raiméan
modele predictive cu valoare explicativa limitata.

CONCLUZII

Biologia retelelor oferd o perspectiva integrativa
esentiala pentru intelegerea mecanismelor complexe
care stau la baza rezistentei plantelor la stresul biotic si
abiotic. Analiza retelelor de gene, proteine si metaboliti
permite identificarea nodurilor primare de initiere si a
modulelor functionale specifice implicate in perceptia
factorului stresogen, integrarea semnalelor si adapta-
rea metabolicd. Totusi, aceste abordari sunt limitate de
caracterul static al majoritatii retelelor, de eterogenita-
tea si incompletitudinea datelor moleculare, precum
si de dificultatea stabilirii relatiilor cauzale. Predictiile
obtinute prin analize de retea necesita validare experi-
mentald in vivo, in vitro sau pe forme mutante, pentru
a le conferi robustete si relevanta biologica.

Perspectivele viitoare vizeaza depasirea acestor li-
mitari prin dezvoltarea de retele dinamice, integrarea
datelor multi-omice la nivel spatio-temporal si aplica-
rea instrumentelor de bioinformatica pentru inferenta
relatiilor cauzale. Extinderea analizelor la diverse spe-
cii de plante si validarea functionala a predictiilor sunt
esentiale pentru aplicarea rezultatelor in programe de
ameliorare a plantelor.

Limitarile metodologice identificate nu diminuea-
za valoarea biologiei retelelor, ci definesc directii clare
de cercetare. Abordarea integratd a acestor provocari
va consolida rolul biologiei retelelor ca instrument
esential in dezvoltarea strategiilor sustenabile pentru
cresterea rezistentei plantelor in contextul schimbari-
lor climatice.
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NOTA. Cercetirile au fost realizate in cadrul Subpro-
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lor climatice”, finantat de Ministerul Educatiei si Cercetarii
al Republicii Moldova.
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