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Zwigkszenie potencjatu plonowania zboz jest jednym z najwigkszych wyzwan stojacych
przed hodowla. Plon ziarna jest ztozong cecha, ksztaltowang zar6wno przez genotyp,
srodowisko, jak i agrotechnike. Ze wzgledu na ograniczong pulg genetyczng uprawnych
gatunkow zbdz, mozliwosci dalszego zwiekszenia plonowania przy uzyciu konwencjonalnych
metod hodowli sg bardzo ograniczone. Konsekwencja tych ograniczen jest bardzo niski
postep plonowania gldéwnych gatunkow zb6z, m.in. jeczmienia i pszenicy, jaki obserwujemy
w ostatnich dekadach. Zastosowanie nowych technik hodowli roslin, ktére mogty by
odwroci¢ ten trend wymaga jednak szerokiej wiedzy na temat genetycznych uwarunkowan
ksztattujacych plon ziarna. Bardzo obiecujacym kierunkiem badan w tym zakresie jest
poznanie mechanizméw ksztattujacych wielko$¢ 1 mase ziarna, poniewaz sg to cechy silnie
determinowane przez genotyp, a w mniejszym stopniu przez srodowisko. Genetyczne
uwarunkowania wielko$ci 1 masy ziarna w jgczmieniu sg jak dotad bardzo stabo poznane,
mimo iz jest to czwarty najwazniejszy gatunek zboz pod wzgledem wielkosci produkcji.
Celem niniejszego projektu jest kompleksowa analiza genetycznego podtoza tych cech w
jeczmieniu oraz wykorzystanie nowych technik inzynierii genetycznej w celu uzyskania linii
jeczmienia o zwigkszonej masie ziarna. Gtownym zadaniem badawczym bedzie identyfikacja
genow kontrolujacych ksztalt i mase ziarna oraz analiza ich funkcji molekularnej. Zmienno$¢
genetyczna w obrebie tych genow bedzie analizowana w populacji jgczmienia o
zréznicowanej wielko$ci 1 masie ziarna przy uzyciu sekwencjonowania nowej generacji.
Pozwoli to na okreslenie wptywu poszczegdlnych genéw na badane cechy ziarna oraz na
opracowanie nowych marker6w molekularnych, ktére moga by¢ uzyte do selekcji odmian o
korzystnych cechach. Na podstawie uzyskanych wynikow, wybranych zostanie kilka genéw
kandydujacych w celu potwierdzenia ich wptywu na wielko$¢ i masg ziarna oraz poznania ich
funkcji molekularnych. Analiza funkcjonalna tych genow przeprowadzona zostanie w oparciu
o technologi¢ edytowania genomu oraz technologi¢ aktywacji transkrypcyjnej genéw. W
pierwszej strategii wykorzystany zostanie system CRISPR/Cas9 w celu wprowadzenia do
badanych gendéw mutacji powodujacych utrate ich funkcji. W drugiej strategii,
zmodyfikowana wersja systemu CRISPR/Cas9 uzyta zostanie w celu zwigkszenia ekspresji
badanych gendw poprzez tzw. aktywacje transkrypcyjng. Efekt powyzszych modyfikacji
badany bedzie w roslinach na poziomie molekularnym. Analiza transkryptomiczna pozwoli
na poznanie mechanizméw regulacji badanych genow i ich interakcji z innymi genami. Z
kolei celem analizy proteomicznej bedzie wykrycie ewentualnych zmian w profilu biatkowym
nasion oraz identyfikacja peptydow o funkcji regulatorowej, ktore moga uczestniczy¢ w
regulacji rozwoju ziarniakdéw. Istotng czgscia projektu jest uzyskanie nowych linii jeczmienia
o zwigkszonej wielko$ci 1 masie ziarna przy uzyciu technik edytowania genomu 1
transkrypcyjnej aktywacji genow. Edytowanie genomu oparte na technologii CRISPR/Cas9
jest od kilku lat z powodzeniem stosowane jako narzedzie w badaniach funkcji gendéw oraz do
ulepszania uzytkowych cech roslin. Natomiast technika transkrypcyjnej aktywacji gendw przy
uzyciu CRISPR/Cas9 jest nowatorska metodg regulacji ekspresji gendw, ktora jak dotad nie
byta wykorzystana do ulepszenia waznych agronomicznie cech u zbdz. Wyniki badan
uzyskane w niniejszym projekcie mogg by¢ uzyteczne w podobnych badaniach
prowadzonych u innych gatunkow zbdz. Ma to istotne znaczenie szczegdlnie dla
poliploidalnych gatunkéw zbdz, takich jak pszenica, pszenzyto i owies, dla ktorych jeczmien,
ze wzgledu na bliskie pokrewienstwo i diploidalny genom, jest gatunkiem modelowym.



