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STRESZCZENIE POPULARNONAUKOWE PROJEKTU

Stres abiotyczny (susza, zasolenie) jest gléwnym czynnikiem limitujagcym plonowanie roslin
uprawnych na $wiecie. W dobie globalnego ocieplenia i ciaglego wzrostu liczby ludnosci na
$wiecie istnieje pilna potrzeba otrzymywania nowych odmian roslin uprawnych z wyzszym
stopniem tolerancji na niedobdr wody. Dotychczas przeprowadzono wiele badan probujacych
opisa¢ mechanizmy adaptacyjne lezace u podstawy lepszej tolerancji na stres abiotyczny, jednakze
wciaz istnieje wiele niezrozumiatych aspektéw tego procesu.

Kwas abscysynowy (ABA) jest glownym fitohormonem zaangazowanym w regulacje
odpowiedzi na stres u roslin. Sie¢ sygnatowa tego fitohormonu jest ztozona z wielu komponentdw,
ktorych aktywnos$¢ ostatecznie prowadzi do nabycia adaptacji w celu przetrwania niekorzystnych
warunkow otoczenia. Jednym z tych komponentéw jest ABIS, czynnik transkrypcyjny, ktory u
Arabidopsis reguluje ekspresje gendw zaangazowanych w nabywanie tolerancji na niedobor wody.
Geny regulowane przez ABI5 s3 zaangazowane w procesy takie jak inhibicja fotosyntezy,
biosynteza lipidow, czy usuwanie wolnych rodnikow.

Jeczmien jest jednym z najczeSciej uprawianych zbdz na $wiecie. Rola jeczmiennego
odpowiednika ABI5, HVABI5 i jego regulacja jest mato poznana. Nasz zespdt zidentyfikowat
mutanta w genie HVABI5, hvabi5.d, ktory wykazuje odmienny przebieg procesow fizjologicznych
oraz zmieniong ekspresj¢ genow w poréwnaniu do formy wyjsciowej w obecnos$ci suszy. Biorac
pod uwage dane na temat funkcjonowania ABIS u Arabidopsis i nasze wstepne analizy dotyczace
hvabi5.d, uwazamy, ze HVABI5 jest zaleznym od ABA regulatorem odpowiedzi na stres
abiotyczny u jeczmienia. Prawdopodobnie, HvVABI5 bezposrednio reguluje ekspresje genow
zaangazowanych w odpowiedZ na stres, poprzez wigzanie si¢ do ich promotorow. Celem
proponowanego projektu jest opisanie roli HVABIS5 jako regulatora odpowiedzi na stres suszy
u jeczmienia. Materialem badawczym w proponowanym projekcie bedzie jeczmienny mutant w
genie HVABI5 oraz jego forma rodzicielska. Na podstawie wzoru ekspresji genéw wykazujacych
zrdéznicowang ekspresj¢ u mutanta i jego formy wyjsciowej w obecnosci suszy i ABA planujemy
zidentyfikowa¢ geny regulowane przez HvABIS. Wykorzystamy w tym celu system in vitro
umozliwiajagcym detekcje oddzialywan DNA-biatko. Prowadzone roéwnolegle, monitorowanie
parametrow fizjologicznych analizowanych genotypow w obecnos$ci suszy pozwoli na zbadanie
dziatania HVABIS5 na poziomie fizjologicznym podczas stresu u jeczmienia.

Aby zrealizowaé¢ zalozony cel projektu, planujemy zbadac profil ekspresji genu HVABI5 oraz
potencjalnych genow docelowych HvABIS za pomoca reakcji RT-qPCR u analizowanego mutanta i
jego formy wyjSciowej, w obecnosci stresu suszy 1 po traktowaniu ABA. Potencjalne geny
docelowe o podobnym wzorze ekspresji z HVABIS i rozbieznej aktywnosci u mutanta i jego formy
wyjsciowej bedg wybrane do analizy interakcji DNA-biatko w systemie in vitro. Dodatkowo, aby
lepiej scharakteryzowaé¢ dziatanie HVABIS w $ciezce sygnatowej ABA, powyzszy system in vitro
bedzie rowniez zastosowany w celu identyfikacji czynnikow transkrypcyjnych aktywowanych
ABA, ktore reguluja ekspresj¢ HVABIS.

Uwazamy, ze scharakteryzowanie funkcji HvABIS w obecnosci stresu przyczyni si¢ do lepszego
poznania mechanizmu warunkujacego tolerancj¢ na susz¢ u jeczmienia. Zaproponowane analizy
umozliwig roéwniez bardziej precyzyjne opisanie funkcjonowania S$ciezki sygnalowe; ABA.
Ponadto, otrzymane wyniki beda mogty zosta¢ wykorzystane jako podstawa do stworzenia narzgdzi
biotechnologicznych w celu wyprowadzania nowych odmian gatunkéw uprawnych o wyzszym
stopniu tolerancji stresu niedoboru wody.



