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Identyfikacja mechanizmow regulacji ekspresji genow zaleznych od strigolaktonow
u jeczmienia oraz sprawdzenie uniwersalnosci tych mechanizmow w $wiecie roslin

Gléwnym celem planowanego projektu jest opisanie mechanizméw regulacji ekspresji
genow jeczmienia, zaleznych od strigolaktonéw. Strigolaktony to najmtodsza grupa
hormondéw roslinnych, ktore biorg udzial w ksztaltowaniu architektury czg¢sci nadziemnej
1 podziemnej roslin. Ponadto rola strigolaktonow w odpowiedzi roslin na stresy biotyczne
I abiotyczne zostata opisana. Strigolaktony petnia ponadto funkcje czasteczek sygnatowych,
posredniczagc w interakcjach migdzy roslinami a bakteriami, grzybami czy roslinami
pasozytniczymi.

Najnowsze, niepublikowane jeszcze, wyniki zespotu projektowego pozwolilty na
zidentyfikowanie pierwszego mutanta jeczmienia w genie kodujgcym represor strigolaktonow
(mutant hvd53.f). Mutant ten produkuje mniejsza liczbe zdzbel, akumuluje mniejszg ilo$¢
chlorofilu oraz wykazuje po6zniejsze kwitnienie, w poréwnaniu do odmiany wyjsciowe;.
Represor jest czasteczka, ktora hamuje aktywno$¢ czynnikéw transkrypeyjnych, z ktore z kolei
kontroluja ekspresje gendw znajdujacych si¢ pod kontrolg tych czynnikéw transkrypcyjnych.
Celem prezentowanego projektu jest zidentyfikowanie czynnikow transkrypcyjnych oraz genéow
znajdujacych si¢ pod ich kontrola, ktérych aktynowos$¢ regulowana jest przez strigolaktony. W
tym celu przeprowadzona zostanie mutageneza linii hvd53.f i wyprowadzona populacja liczaca
do 10 000 osobnikoéw. Kazda z tych roslin oraz jej potomstwo bedzie scharakteryzowane, w celu
zidentyfikowania form o fenotypie zmienionym, wzglgdem linii hvd53.f. Oznacza to, ze
poszukiwane beda rosliny produkujace wicksza lub mniejsza liczbe zdzbet w poréwnaniu do
hvd53.f, badz tez zmieniony czas kwitnienia czy zawarto$¢ chlorofilu. Nastepnie rosliny o takim
fenotypie zostang poddane sekwencjonowaniu catego genomu w celu identyfikacji mutacji, ktore
odpowiadaja za zmieniony fenotyp. Dzigki temu mozliwe bgdzie opisanie pierwszych gendéw
jeczmienia, ktore dziatajg w szklaku sygnalizacji strigolaktonow, ponizej represora D53.

W kolejnych etapach projektu, zidentyfikowane geny zostang poddane analizie funkcjonalne;,
obejmujace; wyindukowane podobnych mutacji w innej odmianie jeczmienia. Ponadto jezeli
zidentyfikowane komponenty sygnalizacji strigolaktonow beda pelnily funkcje czynnikow
transkrypcyjnych, to zostanie podjgta proba opisania gendw zaleznych od tych czynnikow
transkrypcyjnych. W tym celu zastosowanie zostanie metoda pozwalajaca na globalne analizy
tego typu (ChIP Seq) badz pojedynczych par czynnik transkrypcyjny — gen (uzyciem systemow
drozdzowych). Natomiast jezeli nowe zidentyfikowane komponenty szlaku sygnalizacji
strigolaktonéw beda partnerami dla represora D53, wtedy zbadane zostang interakcje biatko-
bialko migedzy D53 a nowym komponentem. Finalnie funkcja zidentyfikowanych genow
sprawdzona bedzie u innego gatunku, Arabidopsis thaliana, ktory jest gatunkiem modelowym
dla roslin dwulisciennych.

Na podstawie przeprowadzonych badan bedzie mozliwe opisanie molekularnych podstaw
regulacji ekspresji genow zaleznych do strigolaktonéw u jeczmienia. A dodatkowo
przetestowanie tych mechanizméw u roslin dwulisciennych. W ramach planowanych prac
wyprowadzona zostanie populacja supresorowa dla mutanta hvd53.f, ktéra stanowic¢ bedzie
wartosciowy material do dalszych prac zwiazanych z genetyka jeczmienia.



