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Wilasciwa reakcja na stresy abiotyczne jest warunkiem przetrwania roslin w niekorzystnych
warunkach $rodowiska. Kluczowym elementem tej odpowiedzi jest zmiana wzoru ekspresji genow,
ktora umozliwia adaptacje roslin to warunkow stresowych.

W komorkach eukariotycznych forma organizacji genomu jest chromatyna — nukleoproteinowy
kompleks zbudowany przede wszystkim z DNA i biatek histonowych, o podstawowym znaczeniu dla
regulacji pierwszych etapow ekspresji genow. Rola chromatyny w regulacji genéw stawia zagadnienia
zwigzane z mechanizmami wpltywajacymi na zmiany jej struktury w centrum zainteresowania wielu
badaczy. Potranslacyjne modyfikacje histondéw naleza do najwazniejszych mechanizmow
przebudowujacych strukture chromatyny i wptywajacych na ekspresje¢ gendw. Ztozony wzor
modyfikacji histonowych obejmujacy zaréwno typy jak i poziomy modyfikacji reszt
aminokwasowych tych bialek jest czgsto okreslany mianem ,kodu histonowego”. Wybrane
modyfikacje histonowe moga pokrywac duze rejony chromatyny lub moga by¢ skoncentrowane w
obszarach regulowanych gen6éw. Naukowcy od wielu dziesigcioleci badaja role potranslacyjnych
modyfikacji histonow w regulacji genéw, jednak zroznicowanie tych znacznikow i liczba mozliwych
kombinacji, pozostawiaja wiele pytan na temat wptywu modyfikacji na ekspresje genow. Pomimo to
jest juz jasne, ze u eukariontéw modyfikacje histonowe odgrywaja kluczowa role w zmianach wzoru
wyrazanych gendéw, niezbgdnych w czasie odpowiedzi komorkowej na dziatanie czynnikow
zewnetrznych. Badania prowadzane na komodrkach ssaczych wskazaty na szczegdlnag role jednego ze
znacznikow chromatynowych, fosforylacji histonu H3, ktéra taczy transdukcje sygnalu z regulacja
transkrypcji genéw indukowanych pod wptywem stresu. Wyniki naszych badan pokazatly, ze u roslin,
podobnie jak u zwierzat, dynamiczne i przejSciowe zmiany modyfikacji histonéw rdzeniowych,
okreslane jako ,,odpowiedz nukleosomowa”, towarzysza indukcji ré6znych $ciezek sygnalowych pod
wplywem stresu. W szczegolnosci wykazaliSmy, ze szybka i przejsciowa zmiana fosofrylacji seryny
10 1 nastgpujaca po niej acetylacja lizyny 14 histonu H3 sg Scisle skorelowane z aktywacjg genow w
odpowiedzi na stres u ro$lin. Opublikowane prace innych badaczy wykazaty, ze w komodrkach
zwierzecych fosfo-acetylacja histonu H3 jest bezposrednio zaangazowana w regulacje transkrypcji
gendw na roéznych poziomach tego procesu.

U wyzszych Eukariontow, w tym u modelowej rosliny Arabidopsis thaliana, wigkszo$¢ genow
zawierajacych introny podlega splicingowi, co czgsto skutkuje powstawaniem roznych form mRNA z
pojedynczego genu. Proces ten umozliwia zwickszenie roznorodnos$ci czgsteczek mRNA sktadajacych
si¢ na transkryptom i w rezultacie zwigkszenie kompleksowosci proteomu. Wiadomo, ze u roslin
alternatywny splicing odgrywa kluczowa rolg w regulacji ekspresji genéw w odpowiedzi na stresy.
Wyniki wielu badan wykazaly, ze splicing zachodzi réownolegle z transkrypcja oraz, ze struktura
chromatyny wplywa na ten proces. Nasze wyniki wstepne wskazuja na obecnos¢ kompleksu
biatkowego w komorkach Arabidopsis, ktory jest rekrutowany przez fosfo-acetylowany histon H3.
Ten kompleks, ktéry mozna zaliczy¢ do elementow odczytujacych kod histonowy (ang. ,.histone
reader”), sktada si¢ z biatek strukturalnie i/lub funkcjonalnie mocno zwigzanych z procesem splicingu.
Zaréwno u roslin, jak 1 zwierzat wykazano, ze niektore stabilne modyfikacje petniag wazne funkcje w
splicingu, jednak jak dotad nikt nie wskazal na rolg¢ w procesie sktadania gendéw dynamicznych
modyfikacji histonowch takich jak fosfo-acetylacja histonu H3, ktore pojawiajg si¢ w odpowiedzi na
stres. Glownym celem badawczym projektu jest wyjasnienie zwiazku pomiedzy indukowang
stresem fosfo-acetylacja histonu H3 i splicingiem genéw w odpowiedzi na stres zasolenia u
Arabidopsis thaliana.

Nasz projekt ma szans¢ na udowodnienie istnienia dotychczas nieopisanego bezposredniego zwigzku
pomigdzy $ciezkami sygnatowymi, chromatyna, a regulacja splicingu u roslin i tym samym odkrycie
nowego sposobu regulacji gendw w czasie odpowiedzi roslin na niekorzystne warunki.

Ten projekt pozwoli na lepsze zrozumienie mechanizmow, ktore sg kluczowe dla adaptacji roslin do
srodowiska. Poznanie waznych regulatoréw ekspresji genow w odpowiedzi roslin na stres moze
otworzy¢ nowe perspektywy dla poprawy fenotypowej roslin w tym roslin uprawnych.



