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Czy geny jeczmienia HVGSK1.1 i HVYGSK1.2 biora udzial w tolerancji na zasolenie
i regulacji cech warunkujacych plon?

Brasinosteroidy (BR), sa wazng grupa roslinnych regulatorow wzrostu. Zwigzki te reguluja
bardzo roéznorodne procesy rozwoju i tolerancji na czynniki Srodowiskowe. Obecnos¢ BR
stwierdzono prawie w kazdej czg$ci rosliny: w korzeniach, lisciach, pakach kwiatowych,
a najwiecej w ziarnach pytku i niedojrzatych nasionach. Egzogenne podanie BR indukowato
wigksze przyrosty biomasy, podnosito tolerancj¢ na stresy srodowiskowe takie jak zasolenie,
suszg, suboptymalne temperatury. Wykazano, ze wiele waznych cech uzytkowych gatunkoéw
uprawnych takich jak wspomniana wczesniej tolerancja na stresy, biomasa roslin, liczba i
masa ziarna sg zalezne od BR. Jeczmien jest bardzo wazng rosling zbozowa po ryzu, pszenicy
I kukurydzy, a jednoczesnie jest gatunkiem modelowym zbdz klimatu umiarkowanego.

Efektem naszych wczesniejszych badan byta identyfikacja rodziny genow GSK w genomie
jeczmienia. Kodowane przez geny GSK biatko jest negatywnym regulatorem szlaku
sygnatowego BR. Wyniki eksperymentalnego wyciszenia genow GSK wykazaty, ze uzyskane
ros$liny z wyciszong ckspresja GSK, lepiej tolerowaly zasolenie, wytwarzaly wigcej
ziarniakow o wigkszej masie. W proponowanym projekcie gtownym obiektem badan beda
zmienione rosliny jeczmienia (mutanty typu knock-out dwoch genow HvGSK1.1 i
HvGSK1.2) uzyskane w wyniku edytowania genow przy uzyciu techniki CRISPR/Cas9.

Przewidujemy, ze edytowanie tych dwoch genow HVGSK1.1 i HVYGSK1.2 pozwoli uzyskac
rosliny z ulepszonymi cechami agronomicznymi. Ro$liny te zostang wykorzystane do
podstawowych badah majacych na celu zrozumienie funkcji obu gendw w rozwoju roslin
i tolerancji na stres. Szczegdtowa charakterystyka wybranych cech tak uzyskanych roslin, w
tym m.in. tolerancji na stres zasolenia, wielko$ci czesci nadziemnej, architektury systemu
korzeniowego, cech zwigzanych z produktywnoscia bgda kluczowym celem naukowym
glownej czesci projektu. Edytowanie gendéw przy uzyciu CRISPR/Cas9 jest nowg bardzo
wazng metoda. Jest ona adaptowana do bardzo réznych badan biologicznych i medycznych.
Zaplanowana praca pozwoli adaptowac tg strategie¢ do celow agronomicznych oraz badan
biologicznych waznych gatunkow zbdz.

Uzyskane wyniki wzbogaca nasza wiedz¢ metodyczng dotyczacg edytowania gendéw
w ro$linach, oraz o funkcji regulatorow BR w jeczmieniu.



