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W niniejszym projekcie zamierzamy wyjasni¢ zwigzek mig¢dzy biatkiem LHP1 z grupy
Polycomb, a histonami tacznikowymi H1 u rosliny modelowej Arabidopsis thaliana. Jako
kluczowe elementy chromatyny, kompleksy Polycomb u organizméw eukariotycznych
uczestniczag w procesie Wyciszania gendw, ktory stanowi jeden z najwazniejszych,
epigenetycznych systemow regulacyjnych wystepujacych zaréwno u roslin, jak i u zwierzat.
Transkrypcyjne wyciszanie zapobiega ekspresji niektorych genéw pozwalajac tym samym na
regulacje waznych proceséw rozwojowych, a takze na wyksztatcenie odpowiedzi na czynniki
srodowiskowe. Aktywnos¢ biatek z grupy Polycomb (PcG) opiera si¢ na potranslacyjnych
modyfikacjach ogonow biatek histonowych (biatka wigzagce DNA tworzace nukleosom,
podstawowg jednostke chromatyny) i wymaga aktywnosci dwoch kompleksow: PRC1 (ang.
polycomb repression complex 1) i PRC2 (ang. polycomb repression complex 2). Kompleks
PRC2 wigze DNA jako pierwszy, umozliwiajac przylaczenie kompleksu PRC1, co w
konsekwencji prowadzi do wyciszenia transkrypcji danego genu. Kompleks PRC1 u ro$lin
zawiera biatko LHP1 wykazujace znaczne podobienstwo strukturalne do zwierzecego biatka
HP1 (ang. HETEROCHROMATIN PROTEIN 1). Mimo, ze mechanizm dziatania LHP1 w
kompleksie PRC1 zostal sprawdzony, wciaz nie sg znane doktadne szlaki regulacyjne. Badania
nad zwierzecymi biatkami sugerowaly funkcjonalny zwigzek miedzy HP1 a histonami
tacznikowymi H1, niewielkimi czasteczkami, ktére w organizmach eukariotycznych wiagzg si¢
do nukleosomu oraz do ,}tacznikowego DNA” pomiedzy nukleosomami. U ro$lin zar6wno
LHPI1, jak i histony tacznikowe H1 biora udziat w réznych procesach rozwojowych i
odpowiedzi na stres. Istnieje mozliwosé, ze ich funkcje sg ze soba powiagzane, ale u roslin
zwigzek ten nie zostal jeszcze udokumentowany. Otrzymane przez nas wstgpne wyniki
wskazuja na genetyczng interakcje miedzy H1 a LHP1.

Celem tego projektu jest charakterystyka funkcjonalnego zwigzku miedzy LHP1
a histonami lacznikowymi H1 zar6wno na poziomie fenotypowym, jak i molekularnym.
Najwazniejszymi zadaniami proponowanego projektu jest ustalenie, czy biatko LHP1 i histony
tacznikowe H1 sg ze sobg funkcjonalnie zwigzane i jakie procesy moga by¢ regulowane w
wyniku tego potencjalnego mechanizmu, a takze, czy mechanizm ten moze by¢ regulowany w
zalezno$ci od czynnikow §rodowiskowych. Projekt ten bedzie realizowany z wykorzystaniem
ro$liny modelowej Arabidopsis thaliana (rzodkiewnik pospolity), co pozwala na wykorzystanie
wielu metod genetyki i biologii molekularnej. Proponowany projekt pozwoli odkry¢
potencjalny mechanizm zmian epigenetycznych. Bioragc pod uwage mozliwy udziat LHP1 i H1
w regulacji odpowiedzi roslin na czynniki stresowe i udziat w szlakach hormonalnych, istnieje
mozliwos$¢, ze wyniki uzyskane w tym projekcie beda kluczowe dla badan zwigzanych z
biotechnologia roslin i rolnictwem.



