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Mikroorganizmy chorobotworcze atakujace rosliny wyksztalcity sprytne strategie, ktorych celem jest
zaktocanie systemu obronnego gospodarza. Wiele z nich dostarcza w tym celu, specyficzny zestaw biatek,
zwanych efektorami, bezposrednio do komorek roslinnych. Dziatanie efektoréw jest na ogot nakierowane na
krytyczne komponenty odpowiedzi obronnej gospodarza. Stad tez wyjasnienie sposobu dziatania efektora nie
tylko przyczynia si¢ do zrozumienia mechanizmow wirulencji, ale moze dostarczy¢ informacji 0 nieznanych
aspektach funkcjonowania biatek gospodarza.

Nasze wczesniejsze badania pokazaly, ze efektor HopBF1 wydzielany przez niektore szczepy Pseudomonas
syringae, unieczynnia biatko opiekuncze HSP90 przenoszac grupe fosforanowg na powszechnie
konserwowang reszte seryny. W konsekwencji, blokowana jest aktywnos¢ ATP-azy HSP90, co prowadzi do
$mierci komoérki. Zmiany wywotane w roslinach przejsciowo produkujacych HopBF1 pozwalaja nam
przypuszczaé, ze zahamowanie aktywnosci HSP90 wptywa takze na maszyneri¢ komoérkowa zwigzana z
malymi RNA. Nasza hipoteza badawcza zaklada, ze HopBF1 moze interferowac z procesem zaladowywania
matych RNA na biatka z rodziny ARGONAUTE (AGO), ktérego przebieg wymaga aktywnosci ATPazy
HSP90. Stad tez planujemy przeprowadzi¢ seri¢ eksperymentow, w ktérych poréwnamy zmiany w profilu
matych RNA (miRNA, siRNA) oraz zmiany w puli transkryptéw roslin, wywotane lokalng ekspresja HopBF1.
Zbadamy tez pule miRNA i sSiRNA zwigzanych odpowiednio z AGO1 i AGO4, pod wptywem ekspresji
wariantow HopBF1. Kolejnym pytaniem, ktore sobie stawiamy, to natura sygnatu, ktory przenosi informacje
z lisci, gdzie powstaje HOpBF1 do lisci potozonych wyzej. Sprawdzimy tez, jakie procesy fizjologiczne
zaburzone sa w tych gornych lisciach. W badaniach wykorzystamy m.in. techniki sekwencjonowania nowej
generacji oraz zaawansowane narzedzia bioinformatyczne, jak rowniez techniki biologii roslin.

Oczekujemy, ze wyniki uzyskane w ramach realizacji tego projektu przyczynia si¢ do dalszego wyjasnienia
mechanizmu dziatania bialek z rodziny HopBF1l a tym samym rzucg nowe $wiatto na funkcjonowanie
maszynerii komorkowej gospodarza. Poniewaz biatka z rodziny HopBF1 produkowane sg nie tylko przez
bakterie atakujace rosliny, nasze badania moga prowadzi¢ do poznania uniwersalnych mechanizméw
wirulenciji.



