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Niekorzystne warunki $rodowiska stanowity zawsze powazny problem dla rolnictwa. Obecnie,
globalne zmiany klimatu powodujace zasolenie i pustynnienie coraz wigkszych obszaréw sprawiaja,
ze sytuacja staje si¢ grozna nie tylko dla przysztosci rolnictwa, lecz réwniez dla srodowiska, w ktérym
zyjemy. Zrozumienie szlakow przesylania sygnalow, ktore kontroluja tolerancj¢ roslin na stres jest
wazna do opracowania strategii walki z negatywnymi efektami zmian klimatycznych wptywajacych
znaczaco na rozwoj i wzrost roslin.

Projekt dotyczy kinaz biatkowych SnRK2 (SNF1-related kinases 2), kinaz specyficznych dla
ro$lin, ktore uczestnicza w regulacji odpornosci roslin na niedobdr wody oraz zasolenie. W oparciu o
analize filogenetyczng wszystkie kinazy z rodziny SnRK2 zostaly podzielone na trzy grupy.
Klasyfikacja ta jest skorelowana z regulacja aktywnosci kinaz SnRK2 przynaleznych do
poszczegbdlnych grup w odpowiedzi roslin na kwas abscysynowy (ABA, z ang. abscisisc acid). Kinazy
grupy 1 to kinazy nieaktywowane przez ABA, kinazy grupy 2 réwniez nie sg aktywowane przez ten
fitohormon, lub aktywacja ich jest nieznaczna, natomiast kinazy grupy 3 sg silnie aktywowane przez
ABA. Dotychczas najintensywniej badane byly kinazy SnRK2 aktywowane przez ABA; odgrywaja
one kluczowa role w szlakach sygnatowych indukowanych przez ABA. Poznano wiele substratow
tych kinaz; nalezg do nich m.in. biatka kanalow jonowych zaangazowanych w zamykanie aparatow
szparkowych, akwaporyny, czynniki transkrypcyjne zalezne od ABA. Zdecydowanie mniej jest
informacji na temat kinaz SNRK2 grupy 1, kinaz, ktorych aktywacja nie zalezy od ABA. Kinazy te sg
aktywowane w juz w pierwszych minutach stresu osmotycznego i uczestniczag w regulacji wzrostu
korzeni i ich architektury w odpowiedzi ro$liny na zasolenie.

Wyniki naszych analiz fosfoprotemicznych, ktore wykonalismy w celu identyfikacji
substratow tej grupy kinaz pokazaly, ze kilka biatek wiazacych RNA uczestniczacych w
alternatywnym splicingu pre-mRNA lub biogenezie miRNA jest potencjalnymi substratami kinaz
SnRK2 nieaktywowanych przez ABA. PotwierdziliSmy, ze niektore z nich sg faktycznie
fosforylowane przez badane kinazy. Wyniki te wskazuja, ze kinazy SnRK2 w odpowiedzi roslin na
zasolenie najprawdopodobniej reguluja ekspresje gendéw nie tylko na poziomie transkrypcji, lecz
réwniez potranskrypcyjnie. Podczas realizacji projektu planujemy potwierdzi¢ fosforylacje in vitro i in
vivo biatek wigzacych RNA, ktére sg potencjalnymi substratami SnRK2, zidentyfikowaé reszty
aminokwasowe ulegajace fosforylacji, jak rowniez ustali¢ role tych fosforylacji w alternatywnym
splicingu pre-mRNA i biogenezie miRNA. Zamierzamy zbada¢ wptyw fosforylacji tych biatek na ich
lokalizacje wewnatrzkomorkowa, wigzanie RNA oraz oddziatywanie z innymi biatkami.

W badaniach zamierzamy zastosowa¢ metody z zakresu fizjologii ros$lin, biologii
molekularnej, biochemii, biofizyki i bioinformatyki wykorzystujac zarowno klasyczne, jak i bardzo
nowoczesne techniki badawcze takie jak sekwencjonowanie RNA czy preoteomike.

Wyniki bedace rezultatem realizacji projektu powinny poszerzy¢ nasza wiedzg¢ na temat roli
kinaz SnRK2 w odpowiedzi roslin na zasolenie oraz na temat mechanizmow regulujacych biogeneze
miRNA i alternatywny splicing pre-mRNA w warunkach stresu. Tym samym uzyskane informacje
pozwola lepiej zrozumie¢ szlaki przesylania sygnatéow indukujace mechanizmy obronne roslin w
odpowiedzi na niekorzystne warunki srodowiska.



