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POPULARNONAUKOWE STRESZCZENIE PROJEKTU

Celem proponowanego projektu jest okreslenie roli niskoczasteczkowych regulatorowych RNA i ich
genow docelowych w rozwoju organdéw generatywnych u tubinu zottego.

Lubin zotty (Lupinus luteus L.), podobnie jak pozostate gatunki roslin nalezace do rodziny
bobowatych (Fabaceae L.), ma olbrzymie znaczenie praktyczne. Charakteryzuje si¢ duza iloscia cennego
biatka w materiale zapasowym przez co znajduje zastosowanie jako zrodio paszy, a dzigki symbiozie z
bakteriami brodawkowymi, umozliwiajacymi ro$linie wykorzystanie do wzrostu azotu atmosferycznego, jest
naturalnym zrédlem wzbogacajacym glebe w azot. Zawiazywanie i rozwdj kwiatow, a takze owocoéw
tubinéw, maja kluczowe znaczenie dla produktywnos$ci tych roslin. Ten etap rozwoju wiaze si¢ jednak z
niepozadanym zjawiskiem, jakim jest odpadanie kwiatow i strakow.

Niewiele wiadomo o molekularnych mechanizmach zaréwno rozwoju, jak i przyczyn odpadania
organO6w generatywnych u tubinu. Ponadto, brak badan dotyczacych zaangazowania tak waznych czasteczek
regulatorowych, jakimi sa bez watpienia krotkie ~ 21 nt nickodujace SRNA, a mianowicie miRNA i SiRNA,
uczestniczace w potranskrypcyjnej kontroli aktywnosci swoich genow docelowych. SRNA biora udziat w
procesie wyciszania genow, ktorego mechanizm polega na wiazaniu na zasadzie komplementarnosci
specyficznej czasteczki MRNA kodujacej okreSlone biatko i prowadzenia do cigcia w obrgbie zwiazanej
sekwencji, badz tez hamowania translacji czyli syntezy biatka. Badania na réznych gatunkach roslin
wskazuja, ze wiele genow istotnych dla rozwoju kwiatéw i owocoéw jest regulowanych przez miRNA. Mikro
RNA sa takze zaangazowane (razem z siRNA) w regulacje szlaku transdukcji sygnatu auksyn, fitohormonu
istotnego m.in. dla rozwoju organéw generatywnych, jak i funkcjonowania warstwy odcinajace;.

Zestawienie danych literaturowych i wynikoéw naszych wstepnych badan pozwalaja postawic
hipotezg, ze SRNA moga petni¢ niebagatelna funkcje¢ w regulacji rownowagi hormonalnej oraz odpowiedzi
na warunki srodowiskowe. Te czynniki za$ wptywaja na efektywny przebieg rozwoju generatywnego tubinu
z0ttego. Aby zrealizowa¢ wyznaczony, w proponowanym projekcie, cel konieczna jest identyfikacja mikro
oraz siRNA, a takze ich gendéw docelowych charakterystycznych dla poszczegdlnych etapéw rozwoju oraz
utrzymywanych i odrzucanych kwiatow u tubinu. Nastgpnie, okre$lenie zmian ich ekspresji w rozwijajacych
si¢ organach generatywnych oraz pod wplywem réznych czynnikéw, takich jak warunki uprawy oraz
aplikacja fitohormonow.

Do realizacji projektu proponujemy zastosowanie szeregu najnowszych technik biologii
molekularnej. Planujemy m.in. wykorzystaé sekwencjonowanie nowej generacji (NGS) bibliotek
niskoczasteczkowych RNA i transkryptomow. Zastosowanie tej techniki umozliwia analizg¢ kompleksowych
zmian w akumulacji mikro i SiRNA oraz transkryptow, a takze selekcje specyficznych sRNA i ich genow
docelowych dla badanego procesu i gatunku.

Wyniki badan proponowanych w niniejszym projekcie beda mie¢ istotne znaczenie dla poszerzenia
wiedzy o biologii tubinu i ewolucyjnego zachowywania istotnych mechanizméw regulujacych rozwoj roslin.
Dadza réwniez odpowiedzie¢ na pytanie, czy istnieje zalezno$¢ miedzy akumulacja miRNA i iloScia
transkryptu jego genu docelowego, a efektywnym rozwojem organéw generatywnych. Nowoscia, dotychczas
nie podejmowana w badaniach, jest zaplanowana identyfikacja miRNA zwiazanych z procesem odcinania
organéw generatywnym. Niezwykle istotne, w $wietle obecnego zainteresowania $wiatowych badaczy
zaangazowaniem sRNA w interakcje z dziataniem fitohormondéw oraz odpowiedzi stresowe, jest ustalenie
wpltywu czynnikoéw egzogennych (suszy i fitohormondéw) na akumulacj¢ zidentyfikowanych sRNA, ich
prekursoréw oraz genéw docelowych. Realizacja proponowanego projektu umozliwi na znaczace
poglebienie wiedzy na temat zaangazowania niskoczasteczkowych regulatorowych RNA w regulacje
rozwoju roslin.



