System immunologiczny grzybów był dotychczas słabo poznany, pomimo istotnej roli którą pełnią w medycynie i przemyśle. W ramach projektu, realizowanego wspólnie przez Inria oraz IBGC CNRS w Bordeaux, przeprowadziliśmy bioinformatyczną charakteryzację białek NLR w prawie 200 publicznie dostępnych genomach grzybów, która potwierdziła, że mogą one stanowić centralny element systemu wykrywania patogenów [Dyrka et al. 2014a]. Wyjątkową własnością domeny rozpoznającej NLR jest zdolność do bardzo szybkiej rearanżacji, dla której zaproponowaliśmy model w postaci stochastycznego systemu przepisywania wyrazów [Dyrka et al. 2014b]. Ponadto, analizując funkcjonalne motywy amyloidowe wykorzystywane przez niektóre białka tej rodziny do przekazywania sygnałów, zaobserwowaliśmy m.in. występowanie niezależnych ścieżek przetwarzania [Daskalov et al. 2015].
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