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Rosliny, jako organizmy niezdolne do zmiany miejsca, w ktorym rosng, sg nieustannie poddawane
réznym stresom $rodowiskowym. Do gtownych czynnikéw wptywajacych niekorzystnie na wzrost i
metabolizm roslin nalezy zaliczy¢ promieniowanie UV, dziatanie réznych substancji chemicznych jak
m.in. czynniki alkilujace oraz stres spowodowany takimi warunkami srodowiskowymi, jak np. chtodem,
susza czy zasoleniem. Powyzsze czynniki moga blokowaé gtéwne procesy komorkowe, by¢ przyczyna
mutacji, a takze powodowa¢ $mier¢ komorki badz catego organizmu. Wystepowanie wymienionych
powyzej warunkow srodowiskowych wptywa negatywnie na wzrost roslin, przez co moze zmniejszy¢
si¢ ich biomasa, a takze mogg one mie¢ negatywny wptyw na jako$¢ plonéw roslin uprawnych.

W zwigzku z tym rosliny wyksztalcity szereg mechanizméw pozwalajacych im przetrwaé w
niekorzystnych warunkach. Istotng role w przystosowaniu do takich warunkow odgrywaja $ciezki
przekazywania sygnatu za pomocg hormondw oraz rézne szlaki metaboliczne.

Uruchomienie mechanizméw odpowiedzi na niekorzystne warunki $rodowiskowe wymaga
wykorzystania informacji genetycznej, ktora u wszystkich organizmow zywych zapisana jest w
podwojnej nici DNA. Czasteczka DNA w kazdej, mikroskopijnej wielko$ci komoérce, moze mieé
dlugos¢ przekraczajaca 1 m. Upakowanie tak dlugiej nici w jadrze komoérkowym wymaga ciasnego
zawinigcia nici DNA na biatkach histonowych w wyniku czego powstaje chromatyna. Minusem takiego
rozwigzania jest oczywiscie utrudniony dostep do informacji genetycznej, ktora musi by¢ odczytywana
w sposob niezwykle precyzyjny w celu zapewnienia prawidtowego funkcjonowania komorki i catego
organizmu. Dlatego kazda komoérka eukariotyczna posiada réznorodne i skomplikowane maszynerie
biatkowe na przyktad kompleksy przebudowujace chromatyng, utatwiajace dostep do rejonow DNA,
ktorych odczytywanie jest niezbedne dla uruchomienia odpowiedzi na warunki stresowe i inne czynniki
wymagajace adaptacji.

Zaproponowane przez nas badania majg na celu ustalenie funkcji biologicznej oddziatywania
wybranego kompleksu przebudowujacego chromatyne z biatkiem ALKBH10B w odpowiedzi roslin na
rozne stresy srodowiskowe oraz dziatanie hormonéw roslinnych. Przeprowadzone przez nas badania
wstepne wskazuja na to, ze biatko ALKBH10B zidentyfikowane przez nas jako partner powyzszego
kompleksu, w przeciwienstwie do bakteryjnego biatka AlkB, nie naprawia uszkodzen w DNA
spowodowanych czynnikami alkilujacymi, a jego funkcja jak dotad nieznana, moze by¢ zwigzana z
kontrolg dost¢gpu do informacji genetycznej u roslin. Badania przeprowadzone w ramach stazu w
Instytucie im. Maxa Plancka w Golm wykaza czy oddziatywania te sg istotne dla powstawania ponad
100 produktow metabolizmu u roslin pozbawionych funkcjonalnego biatka ALKBH10B oraz
wybranych elementow kompleksu przebudowujacego chromatyne. Dodatkowo, badania te pozwolg
okresli¢, w jaki sposéb biatkko ALKBH10B i maszyneria regulujaca dostep do informacji genetycznej
wplywa na procesy metaboliczne w ro$linie.

Okreslenie roli oddziatywan biatka ALKBH10B z kompleksem remodelujacym chromatyne moze
przyczynic si¢ do poznania mechanizméw komoérkowych prowadzacych do zwigkszonej odpornosci na
niekorzystne warunki srodowiskowe. Proponowane badania wptyna rowniez na poszerzenie wiedzy 0
mechanizmach obronnych roslin, odpowiedzi na hormony roslinne, a takze kontroli metabolizmu, co
istotnie wptynie na poziom naszej wiedzy o procesach regulujacych funkcjonowanie roslin.
Wymiernym efektem proponowanego projektu bedzie rozprawa doktorska, publikacja naukowa w
renomowanym mi¢dzynarodowym czasopiSmie oraz doniesienia na krajowych i zagranicznych
konferencjach naukowych.



