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W kazdej komorce roslinnej nieustannie powstaja tysiace czasteczek mRNA, ktdre przenoszg informacje genetyczna z

DNA do rybosoméw odpowiedzialnych za synteze biatek. Znacznie mniej uwagi poswiecono natomiast ostatniemu
etapowi ich zycia: temu, jak, kiedy i gdzie komoérka aktywnie usuwa mRNA, ktore przestaje by¢ potrzebne. Od
sprawnosci tego etapu ,sprzatania” zalezy, czy program ekspresji genéw zostanie rzeczywiscie wylaczony, czy tez w

komorce bedzie nadal krazy¢ nadmiar nieaktualnych mRNA, utrudniajacy precyzyjne sterowanie ekspresja genoéw..

W mikrosporocytach (mejocytach) modrzewia europejskiego (Larix decidua) nasze wcze$niejsze badania pokazaly, ze
jadro nie jest wylacznie miejscem transkrypcji, lecz réwniez regulowanym magazynem mRNA. W ciatkach Cajala
gromadzg sie duze pule transkryptow, ktére moga zosta¢ synchronicznie uwolnione i wyeksportowane z jadra w
precyzyjnie okreslonym momencie mejozy. Po tej fali eksportu i towarzyszacym jej ,wybuchu” translacji obserwujemy
zaprogramowany spadek poziomu wielu mRNA w cytoplazmie. Wyniki te wskazuja, ze koncowa degradacja mRNA
jest Scisle kontrolowanym etapem cyklu zycia transkryptu. W uproszczeniu: ciatka Cajala organizuja faze jadrowego
magazynowania, natomiast cytoplazmatyczne ciatka P sg gléwnymi kandydatami do pelnienia funkcji ,recyklingu” i

ostatecznego usuwania mRNA.

Glownym celem proponowanego projektu jest wyjasnienie roli ciatek P jako wyspecjalizowanych miejsc selektywnej
degradacji i ponownego wykorzystania mRNA w mikrosporocytach modrzewia. Ciatka P to niewielkie, pozbawione
blony kondensaty zbudowane z bialek i RNA, w ktérych koncentruja si¢ enzymy odpowiedzialne za rozklad mRNA.
Wecigz jednak nie wiemy, ktore transkrypty sa do nich kierowane w pierwszej kolejnosci, jakie cechy mRNA sprzyjaja
ich rekrutacji oraz czy sprawne dzialanie cialek P jest warunkiem prawidlowego przebiegu mejozy i powstania
zywotnych ziaren pytku. Odpowiedz na te pytania jest kluczowa, jesli chcemy zrozumieé¢ nie tylko to, jak roslina

wlacza program ekspresji genow, lecz takze jak potrafi go precyzyjnie wylaczy¢.

Mikrosporocyty modrzewia sg pod tym wzgledem wyjatkowym modelem. U tego gatunku mejoza trwa kilka miesiecy,
a same komorki i ich jadra sg bardzo duze. Dzigki temu mozna z wysoka rozdzielczoscig czasowa $ledzi¢ kolejne etapy
rozwoju oraz z duzg dokladnosScig przestrzenng obserwowac pojedyncze kondensaty w komoérkach. W praktyce
pozwala to przesledzi¢ pelng trajektorie pojedynczej czasteczki mRNA - od pulsacyjnej syntezy i magazynowania w
jadrze, przez eksport i faze intensywnej translacji, az po kontrolowang degradacje w cytoplazmie— w jednym spojnym

systemie. W standardowych modelach roslinnych taki poziom integracji jest w zasadzie nieosiagalny.

W projekcie laczymy zaawansowang mikroskopie, analizy RNA i podejscie biofizyczne. Z wykorzystaniem
superrozdzielczej mikroskopii STED, detekcji FLIM i analiz FRAP okreslimy, kiedy w trakcie mejozy pojawiaja sie
ciatka P, jak zmieniaja sie ich liczba, polozenie i rozmiar oraz czy zachowuja sie jak aktywne, ptynne krople czy raczej
bardziej ,usztywnione” struktury. Dzieki temu powigzemy sklad molekularny cialek P z ich wlasciwosciami

fizycznymi, co jest jednym z kluczowych zagadnien wspodlczesnej biologii kondensatow fazowo rozdzielonych.

Laczac mikrodyssekcje laserowa z sekwencjonowaniem RNA i wielokrotng hybrydyzacja in situ (MERFISH),
zidentyfikujemy transkrypty preferencyjnie rekrutowane do cialek P i zbudujemy tréjwymiarowe mapy ich
rozmieszczenia w komorce. Doswiadczenia z metabolicznym znakowaniem nowo syntetyzowanego RNA pozwola
wyznaczy¢ tempo degradacji wybranych mRNA na kolejnych etapach rozwoju. Dzieki temu uzyskamy pierwszy tak
szczegolowy obraz tego, jak ciatka P wybieraja i degraduja wybrane transkrypty oraz jak ta precyzyjna kontrola

stabilno$ci mRNA warunkuje prawidlowy przebieg mejozy.



