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W odpowiedzi na czynniki stresowe rosliny uruchamiajg szereg procesow zwiazanych z adaptacja do
ograniczonych warunkow wzrostu 1 rozwoju. Jednym z gltéwnych szlakéw transdukcji sygnatow
wplywajacych zarowno na wzrost roslin, jak i przystosowanie do stresowych warunkow srodowiska, w tym
suszy, jest dzialanie i wspoldziatanie fitohormonow. Uwaza si¢, ze brasinosteroidy (BR) warunkuja
prawidlowy rozwdj ro$lin, podczas gdy kwas abscysynowy (ABA) jest gtownym fitohormonem reagujagcym
na stres. Waznym elementem szlakéw sygnatowych fitohormonow roslinie sg rowniez heterotrimeryczne
biatkka G z wiodaca rola podjednostki Ga, ktore dziataja jako przekazniki poprzez rézne kaskady
sygnalizacyjne, w tym percepcje fitohormonéw. Pomimo wielu badan podejmowanych w celu zrozumienia
ztozonych mechanizméw regulacyjnych lezacych u podstaw odpowiedzi roslin na czynniki stresowe,
genetyczna i §rodowiskowa regulacja adaptacji roslin, w tym jeczmienia, do r6znych warunkow (np. suszy)
pozostaje w duzej mierze nierozpoznana. W toku ewolucji rosliny rozwingty rézne mechanizmy zmiany
ekspresji genow kierujacych procesami fizjologicznymi w odpowiedzi na zmieniajace si¢ warunki srodowiska.
Najnowsze badania dowodza, ze mikroRNA (miRNA) s3 gtowng klasg regulatorow ekspresji genow w
ksztaltowaniu odpowiedzi roslin na czynniki stresowe. Niestety wcigz niewiele jest informacji na temat
powigzania miRNA i fitohormonéw w reakcji na susze¢. Wszystkie powyzsze argumenty legly u podstaw
projektu, ktérego celem jest zbadanie molekularnych mechanizmoéw decydujacych o wspoldziataniu
fitohormondéw w kontekscie odpornosci jgczmienia na stres suszy.

Badania w proponowanym projekcie pozwolg zweryfikowac¢ hipotezg czy regulacja wspotdziatania
miedzy BR, ABA i innymi fitohormonami w li§ciach jgczmienia odbywa si¢ za posrednictwem miRNA.
Ponadto sprawdzona zostanie hipoteza czy adaptacja ro$lin do warunkéw stresowych z udziatlem
fitohormondw zalezna jest od miRNA. Podejmiemy si¢ rOwniez wyjasnienia, czy podjednostka a biatka G w
warunkach stresowych zaangazowana jest w transdukcje sygnatu BR poprzez alternatywng tj. niezalezng od
receptora BRII, $ciezke sygnatowa oraz zbadamy czy i jakiecspecyficzne miRNA kontrolujg ten proces.
Ponadto odpowiemy, czy zmniejszona fotosynteza wywotana przez ABA w odpowiedzi na susz¢ moze by¢
kompensowana poprzez alternatywny szlak sygnatowy BR, w ktorym posredniczy podjednostka a biatka G i
odpowiadajace jej miRNA.

Zastosowanie odpowiednich metod badawczych oraz dobdr wiasciwego materiatu roslinnego zapewni
osiagnigcie celu i weryfikacj¢ postawionych hipotez. Przeprowadzimy seri¢ komplementarnych doswiadczen
z wybranymi formami jgeczmienia: odmiang Bowman (typ dziki) i jego bliskoizogenicznymi liniami BW885 i
BWO074. Regulacja poziomu hormonéw zostanie zbadana przy uzyciu najnowoczesniejszych podejs¢ opartych
na sekwencjonowaniu nowej generacji (NGS). Calo-genomowa analiza transkryptoméw umozliwi
identyfikacje genow/miRNA charakteryzujacych si¢ zmiang ekspresji miedzy genotypami jeczmienia, co
pozwoli skonstruowa¢ sieci regulacyjne w odpowiedzi na stres suszy. Przeprowadzona zostanie réwniez
identyfikacja transkryptéw docelowych dla miRNA. Ponadto projekt pozwoli na uzyskanie szczegélowej
informacji wynikajacej z precyzyjnego fenotypowania jeczmienia w warunkach kontrolnych oraz w
warunkach stresu na platformie do fenotypowania roslin wyposazonej w najnowsze urzadzenia stuzace do
cigglego, nieinwazyjnego mierzenia licznych cech fenotypowych. Interpretacja danych uzyskanych w
projekcie wspierana bgdzie przez analizy nadreprezentacji GO, konstruowanie sieci regulacyjnych genow,
szukania powigzan mi¢dzy miRNA i fitohormonami oraz analizy bioinformatyczne wigzace wyniki projektu
z dostepnymi w bazach informacjami (m.in. KEGG, GrainGenes). Podsumowujac, w ramach projektu zbadana
zostanie rola miRNA w dwoch waznych szlakach sygnalizacyjnych jgczmienia, tj. fitohormonow i biatka G,
podczas suszy.

Zintegrowane badania i wiedza zebrana w ramach projektu moga stanowi¢ podstawe postgpu
biologicznego i metod ulepszania jeczmienia oraz innych roslin uprawnych, poniewaz jeczmien staje si¢ wazng
ro$ling modelowg. Integracja danych uzyskanych w projekcie znaczaco wptynie na poszerzenie aktualnej
wiedzy na temat adaptacji molekularnej roslin do streséw abiotycznych oraz sposobu, w jaki sekwencje
regulatorowe w genomie jgczmienia determinujg jego rozwoj.



