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Wspotczesnie, w skali swiatowej ponad 20% wszystkich gruntéw ornych oraz 33% gruntow poddawanych
nawadnianiu jest dotknigtych problemem nadmiernego zasolenia. Tempo degradacji gleb na skutek zasolenia
zwicksza si¢ w warunkach szybko nastepujacych zmian klimatycznych oraz na skutek niewlasciwie
stosowanych zabiegow irygacyjnych. Szacuje si¢, ze do 2050 roku, ponad 50% uzytkéw rolnych bedzie
charakteryzowalo si¢ nadmiernym zasoleniem. Toksyczne poziomy soli w glebie naleza do najbardziej
destrukcyjnych czynnikéw stresu abiotycznego, ktore znaczaco obnizaja produktywnos$¢ upraw rolnych.
Zasolenie, w zaleznosci od tempa akumulacji soli, moze oddzialywaé¢ w dwojaki sposob. Jezeli,
intensywnos$¢ czynnika stresowego zwicksza si¢ stopniowo mowimy o stresie solnym, ktore jest
wywotywany na skutek powoli wzrastajacego stezenia soli w glebie. Alternatywnie, jezeli stezenia soli
osiggajg toksyczne poziomy w krotkim czasie, dochodzi do szoku solnego. Reakcje roslin na niekorzystne
czynniki srodowiskowe wymagaja gruntownego przeprogramowania proceséw metabolicznych. Zmiany te
kontrolowane sa przez ztozony system $ciezek przekazywania sygnatow w komorce roslinnej, w ktorym
uczestniczag m.in. sensory blonowe, kanaty wapniowe, biatka wigzace jony wapnia, kinazy, receptory
zwigzane z biatkami G i inne czasteczki sygnatowe. Zmiany begdace wynikiem uruchomienia procesow
sygnalowych skutkuja uruchomieniem procesow umozliwiajacych aklimatyzacje do zaistniatej zmiany
warunkoéw $rodowiskowych. Rownocze$nie, liczne procesy biochemiczne sg wygaszane, co pozwala
zaoszczedzi¢ zasoby energetyczne na potrzeby tagodzenia skutkéw stresu. Poniewaz przeprogramowanie
metabolizmu w celu aklimatyzacji do stresu jest w duzej mierze wynikiem zmian zachodzacych na poziomie
ekspresji genow, kluczowe jest zidentyfikowanie nadrzednych regulatorow molekularnych, ktore
synchronizujg aktywno$¢ transkrypcyjng genomu rosliny w warunkach stresu. Role ta peinig czynniki
transkrypcyjne, ktore zwykle kodowane sa przez geny wczesnej odpowiedzi na stres i ktorych zadaniem jest
kontrola ekspresji docelowych zespotéw genow. Zidentyfikowanie tych czynnikéw transkrypcyjnych
otwiera droge do wyhodowania roslin uprawnych o zwigkszonej zdolnosci tolerowania czynnikéw stresu
abiotycznego. W toku uprzednich badan, ktorych celem byta analiza wywotanych zasoleniem, zmian wzorca
ekspresji genow w liciach burakow, wykazali§my, ze gen kodujacy czynnik transkrypcyjny bHLHI137
reagowal na zwigkszenie poziomu soli w tkankach, znacznym wzrostem poziomu ekspresji. Zaobserwowana
prawidtowos$¢ obowigzywata zaréwno w warunkach stresu jak i szoku solnego. Zwigkszenie poziomu
ekspresji tego czynnika transkrypcyjnego bylo proporcjonalne do stgzenia soli oraz cechowalo zaréwno
buraka cukrowego jak i jego dzikiego przodka, buraka morskiego (Beta maritima). Celem niniejszego
projektu jest przebadanie roli bHLH137 w nabywaniu tolerancji zasolenia przez buraki. W tym celu
wyprowadzone zostang linie genetyczne ro$lin charakteryzujacych si¢ stabilna nadekspresja lub
wyciszeniem bHLH137. Uzyskane ro$liny transgeniczne zostang przebadane pod katem oceny zdolnosci do
tolerowania zasolenia, ktora zostanie zestawiona z ro$linami niestransformowanymi, reprezentujacymi
eksperymentalng kontrole. Zaktadamy, ze jezeli aktywno$¢ bHLHI137 jest kluczowa dla aklimatyzacji
burakow do =zasolenia to wyciszenie ekspresji bHLHI137 obnizy tolerancj¢ tego czynnika za$
nadeksprymowanie kodujacego go genu moze ja zwigkszy¢. Ocenie aklimatyzacji do stresu beda
towarzyszyty analizy transkryptomiczne i epigenetyczne. Wyniki realizacji projektu pozwola na opisanie
znaczenia bHLH137 w tolerancji stresu solnego. Jezeli potwierdzone zostanie przypuszczenie o waznej roli
tego czynnika transkrypcyjnego w aklimatyzacji burakow do zasolenia, stworzone zostana podstawy do
opracowania programow hodowlanych ukierunkowanych na uzyskanie odmian burakéw o zwickszonej
tolerancji tego, a by¢ moze takze innych stresorow.



