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Kita kapusty jest chorobg rzepaku oraz innych roslin kapustowatych, takich jak kapusta gtowiasta czy brokuty.
Jej sprawca jest zyjgcy w glebie pierwotniak o nazwie Plasmodiophora brassicae, ktory poraza korzenie ro$lin.
Po wniknigciu do rosliny namnaza si¢ on wewnatrz jej komérek a wraz z postepem jego rozwoju korzenie
nienaturalnie grubieja i powstaja narosla — stad nazwa kita kapusty. Rozwoj prowadzi do zmiany stosunkow
pokarmowych w roslinie, przebudowy tkanki przewodzacej oraz zaburzenia cigglosci transportu wody
z korzeni do organéw nadziemnych. Rosliny ostabione na skutek przekierowania transportu substancji
odzywczych do naro$li oraz niemozno$ci efektywnego pobrania wody z gleby wigdng i zamieraja.
Z rozktadajacych si¢ narosli uwalniajg si¢ miliony zarodnikow, ktore moga spoczywac w glebie przez wiele
lat czekajac na dogodne warunki do infekcji kolejnych roslin. Produkcja rzepaku dla uzyskania oleju oraz jako
sktadnika pasz zwierzgcych to przemyst wyceniany na miliony euro. Straty z powodu kity kapusty
w niektorych latach moga osiagna¢ nawet 15% upraw. Dotychczasowo najbardziej skuteczng strategia walki
z problemem kity kapusty jest hodowla odmian uprawnych oparta na lokalnych komponentach, ktére w toku
ewolucji wytworzyly odporno$¢ na te chorobe.

Poznane dotychczas geny odpornornosci na P. brassicae majg strukture typowa dla receptoréw innych
patogendéw ro$linnych. Koduja one biatka zawierajace domeny biorace udzial w interakcji patogenu i jego
rozpoznaniu oraz domeny zaangazowane w dalszy przekaz sygnatu infekcji. Na skutek tegoz przekazu
nastepuje odpowiedZz obronna w postaci syntezy antymikrobialnych zwigzkéw chemicznych oraz
wzmocnienia barier ochronnych pomi¢dzy komorkami, ktére zapobiega rozprzestrzenianiu si¢ patogenu.
Przekaz sygnatu alarmowego zawiera wiele etapow polegajacych na tworzeniu kompleksow biatkowych oraz
kaskadzie chemicznej modyfikacji biatek, pozwalajacej na dotarcie sygnalu do komorki. W niniejszym
projekcie chcemy zbada¢ mechanizm odpowiedzi obronnej na kite kapusty mediowanej przez gen RPB1 (ang.
Resistance to Plasmodiophora brassicae 1) u rzodkiewnika (Arabidopsis thaliana L.).

Sposrod $wiatowej populacji 142 genotypow rzodkiewnika zainfekowanych P. brassicae wytypowalismy 11
genotypow odpornych. Z odpornoscia korelowaty markery genetyczne zlokalizowane na chromosomie 1 a w
ich rejonie wykryliSmy gen RPB1. W celu dalszego, zbadania udziatu tego genu przeprowadzili§my edycje
genomu metodg CRISPR/Cas9, dzigki czemu uzyskalismy rewersj¢ wrazliwosci na P. brassicae u genotypow
odpornych. Biatko kodowane przez gen RPB1 nie przypomina zadnego znanego dotychczas komponentu
reakcji obronnych u roslin. Nie posiada typowej domeny odpowiedzialnej za rozpoznanie patogenu oraz
znanych elementéw zaangazowanych w przekaz sygnatu. Zaktadamy, ze biatko RPB1 w kompleksie z innymi
biatkami ro$liny wchodzi w interakcj¢ z czynnikami P. brassicae. W celu poznania poszczegdlnych
komponentéw tego kompleksu planujemy doda¢ do sekwencji kodujacej biatko RPB1 niewielki znacznik
(epitop) biatkowy i uzyskaé rosliny produkujace biatko hybrydowe, bedace podstawowym narzedziem do
dalszych badan. W przypadku uzyskania funkcjonalnego biatka, mediujacego reakcje obronna,
przeprowadzimy ko-immunoprecypitacj¢ (ang. pull out) z wykorzystaniem przeciwcial rozpoznajacych
wprowadzony epitop. Dzigki wykorzystaniu powinowactwa biatek (ang. affinity purification)
i zsekwencjonowaniu uzyskanych komponentéw metoda spektrometrii mas zidentyfikujemy czynniki
wchodzace w interakcje z RPB1. Kolejnym etapem pracy begdzie zbadanie funkcji wytypowanych czynnikow
— scharakteryzowanie ich interakcji oraz stworzenie mutantéw, pozwalajagce na oceng ich potencjalnego
udzialu w odpowiedziach obronnych zwigzanych z kitg kapusty.

W Europie wystepuje wiele patotypoéw P. brassicae roznigcych sie zdolnos$cig do porazenia poszczegblnych
odmian i gatunkéw roslin kapustowatych. W niniejszym projekcie sprawdzimy rowniez, dla ktorych
patotypow P. brassicae biatko RPB1 stanowi czynnik decydujacy o odpornosci. Porownanie kompatybilnych
i niekompatybilnych genoméw pozwoli na zidentyfikowanie czynnikéw patogenu rozpoznawanych przez
kompleks RPBL1 i innych biatek rosliny. Stworzenie modelu zawierajacego czynniki patogenu oraz rosliny-
gospodarza przyblizy zrozumienie dynamiki reakcji odporno$ciowej oraz presji ewolucyjnej obecnej podczas
przelamywania odporno$ci przez patogen. Finalizacja niniejszego projektu dostarczy wiedzy, ktéra
w przysztosci moze stac si¢ podstawa dla tworzenia nowych strategii walki z patogenem, bedacym zrodlem
powaznych strat ekonomicznych.



