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Stres wysokiej temperatury jest jednym z gldwnych abiotycznych stresow, ktory moze
wywota¢ powazne uszkodzenia roslin. Stresowi temu bardzo czesto towarzyszy susza,
co powoduje, iz te dwa abiotyczne stresy sa gldwnymi czynnikami ograniczajacymi produkcje
zywnosci na $wiecie. Przewiduje si¢, ze zaobserwowane globalne ocieplenie bedzie mialo
negatywny wplyw na wzrost roslin, ich rozw¢j 1 plonowanie, czego przyczyna bedzie zwlaszcza
destrukcyjny wplyw wysokiej temperatury. Rosliny rozwingty wyjatkowe zdolnosci, aby sprostaé
wielu czynnikom $rodowiskowym. Jednym z takich mechanizméw radzenia przez ro$liny
ze zmianami $rodowiska jest zaangazowanie niewielkich czgsteczek RNA zwanych mikroRNA,
ktore petnig regulatorowa rol¢ w odpowiedzi na stres oraz w rozwoju roslin.

Jeczmien oraz mechanizmy, ktore ta roslina uprawna wypracowata, aby sprosta¢ warunkom
stresu wysokiej temperatury sg obszarami naszych badawczych zainteresowan. Jgczmien zajmuje
wsréd zboz czwartag pozycje na $wiecie pod wzgledem produkcji ziarna, co $wiadczy
0 ekonomicznym znaczeniu tej jednoli§ciennej ros§liny uprawnej. Mimo to, niewiele wiadomo na
temat mechanizmow odpowiedzi na stres wysokiej temperatury u tego zboza. Nasze badania
wstepne wykazaty, ze poziom czterech mikroRNA ulega podwyzszeniu w stresie wysokiej
temperatury. Co istotne, temu wzrostowi towarzyszy spadek poziomu ekspresji genow, bedacych
celem dla tych mikroRNA. Celem naszego projektu jest globalna identyfikacja matych czasteczek
RNA bioracych udziat w odpowiedzi na stres wysokiej temperatury w jeczmieniu i zrozumienie
roli, jaka pelnig one w odpowiedzi na ten czynnik stresowy. Aby uzyska¢ odpowiedzi na nasze
pytania bedziemy realizowa¢ nastepujace zadania badawcze:

1 — zidentyfikujemy ogodlna pulg jeczmiennych mikroRNA bioracych udzial w odpowiedzi
na stres wysokiej temperatury w odmianie jeczmienia wrazliwej i odpornej na ten czynnik stresowy,

2 — okre$limy struktur¢ i organizacj¢ genow kodujacych mikroRNA indukowane w stresie
wysokiej temperatury i poznamy sposob regulacji ich ekspresji,

3 — ustalimy, ktére geny w jeczmieniu sg regulowane poprzez male czasteczki RNA zalezne od
wysokiej temperatury,

4 — zbadamy wptyw jeczmiennych mikroRNA regulowanych w stresie wysokiej temperatury oraz
ich docelowych genow na wzrost i rozwoj jeczmienia poprzez wyciszenie ich ekspresji.

Poznanie ztozonej sieci regulacji pomigdzy mikroRNA zaangazowanymi w odpowiedz na stres
wysokiej temperatury, a ich docelowymi genami moze nie tylko pomdc w zmniejszeniu zaburzen
rozwojowych jeczmienia w warunkach stresowych, ale réwniez w pokonaniu negatywnych efektow
globalnego ocieplenia, ktore moga wptyna¢ na wydajno$¢ i plonowanie tego zboza. Okreslenie
mechanizmow odpowiedzi na stres wysokiej temperatury oraz gendéw w niej uczestniczacych moze
stanowi¢ cenne zrodlo informacji oraz wskazowke dla hodowcow, ktore geny warte
sg zainteresowania i uwzglednienia w praktyce hodowlanej w celu uzyskania nowych odmian
jeczmienia o podwyzszonej odpornosci na stres wysokiej temperatury.



