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OkreSlenie roli czynnikow transkrypcyjnych z rodziny SPL w rozwoju watrobowca Marchantia
polymorpha

Naukowym celem projektu jest okreslenie funkcji gendw kodujacych roslinne czynniki transkrypcyjne SPL
(ang. Squamosa-Promoter binding protein-Like) u rozdzielnoplciowego watrobowca Marchantia
polymorpha. Po raz pierwszy opisano je u wyzlinu wigkszego, ze wzgledu na ich zdolno$¢ do wigzania
sekwencji GTAC promotora genu SOUAMOSA — regulatora tozsamos$ci merystemu kwiatowego. Zasadnicza
rola biatek SPL jest kontrola przej$cia z fazy wzrostu mtodocianego do formy dorostej oraz z fazy wzrostu
wegetatywnego do reprodukcyjnego. Dodatkowo kontrolujg one szereg innych proceséw jak inicjacja
zawigzkow lisciowych, rozwdj kwiatdw 1 owocdw, czy wytworzenie prawidtowego pokroju rosliny.
Zdecydowana wigkszo$¢ funkcji biatek SPL opisana zostala w oparciu o dane eksperymentalne z
zastosowaniem roslin okrytozalazkowych jako obiektow badan. Na dzien dzisiejszy brak jest
opublikowanych informacji na temat funkcji czynnikéw transkrypcyjnych SPL u przedstawicieli
watrobowcow, najstarszych obecnie zyjacych roslin ladowych. Z uwagi na swoje antyczne pochodzenie
rosliny te reprezentuja zywe laboratorium do badan wczesnych adaptacji morfologicznych i anatomicznych
potrzebnych do zycia na ladzie, ale rowniez adaptacji o podtozu molekularnym. Latwos¢ hodowli, szeroki
wachlarz narzedzi genetycznych i molekularnych, w tym technik transformacji, wytaczania genéw na drodze
homologicznej rekombinacji, edycji genomu technika CRISPR/Cas9 oraz dostep do wstepnej wersji genomu
http://Marchantia.info/genome/index.php/MainPage) to najwigksze zalety Marchantia jako organizmu
modelowego wsréd watrobowcow. W porownaniu do rodzin genéw SPL innych organizméw roslinnych,
gdzie liczba cztonkdéw wynosi ponad 10, genom M.polymorpha koduje tylko cztery geny SPL. Dlatego tez
przypuszczamy, ze rodzina gendéw watrobowca moze odzwierciedla¢ pradawny pierwowzor, ktory w toku
ewolucji mogt zosta¢ wykorzystany do utworzenia rodzin genow SPL ro$lin naczyniowych. Dla sprawdzenia
tej hipotezy, przeprowadzimy szereg eksperymentdw majacych na celu przygotowanie linii mutantéw
M.polymorpha z wytaczong funkcja genu(éw) MpSPL oraz mutantow z wprowadzona dodatkowa kopia
badanego genu. Charakterystyka fenotypow tak otrzymanych ro$lin umozliwi nam okreslenie
fundamentalnych funkcji pelnionych przez poszczegélne geny MpSPL. Co wiecej poréwnanie naszych
wynikéw z obecnym stanem wiedzy o roslinnych biatkach SPL poznanych do tej pory pozwoli nam
stwierdzi¢, czy istnieje ewolucyjna zachowawczo$¢ funkcji biatek SPL miedzy watrobowcami i roslinami
naczyniowymi, czy jednak w toku ewolucji funkcje te ulegly znacznej dywergencji.




