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Jeczmien, pszenica i inne rosliny zbozowe majg olbrzymie znaczenie agronomiczne. Jednak
coroczne straty ich plondéw zwigzane sg z suszg i chorobami grzybowymi. Jedng z takich choréb jest
fuzaryjna zgnilizna peddéw (FCR) wywotana przez mykotoksynogenne grzyby Fusarium
pseudograminearum. Obserwowane obecnie zmiany klimatu z czestymi okresami suszy nasilaja
wystepowanie FCR, prowadzgc do powaznego zmniejszenia plondw na catym swiecie. Niemniej jednak
molekularne podstawy promowania rozwoju F. pseudograminearum w czasie suszy nie sg doktadnie
zbadane. Dowody sugerujg, ze w przypadku wspodtistniejacej suszy i zakazenia patogenami rosliny
wykazujg wyrafinowany wzér ekspresji gendw, rdznigcy sie od zaobserwowanego w czasie
indywidualnego stresu.

Platforma multiomiczna bedzie idealna do realizacji celu proponowanego projektu: opisania
ztozonosci tego mechanizmu, a takze wspodtdziatania fitohormondéw w procesach jego regulacji.
Transkryptomika oparta na RNA-Seq wskaze funkcjonalne geny i szlaki zaangazowane w odpowiedz
rosliny na potfaczone stresy. Ponadto zaawansowana metabolomika z wykorzystaniem znakowanych
izotopowo prekursorow fitochemicznych, lipidomika i proteomika beda stuzy¢ do zilustrowania
dynamiki w sieciach metabolicznych. Co wiecej, ilosciowe oznaczenie fitohormondw pomoze w
zrozumieniu sieci sygnalizacyjnej prowadzgcej do kompromisu miedzy odpowiedzig na stres abiotyczny
i biotyczny. Zaawansowane metody spektrometrii mas potgczonej z chromatografig cieczowg (LC-MS i
nanolLC-MS) sg idealnym narzedziem do wszystkich czterech wymienionych zadan omicznych. Stan
antyoksydacyjny rosliny i poziom porazenia patogenem zostang rowniez zmierzone w celu uzyskania
holistycznego obrazu interakcji roslina-patogen-susza. Szczegdlna uwaga zostanie zwrdcona na
tworzenie ram integracyjnych za pomocg metod bioinformatycznych i statystycznych. Zostang
wykorzystane wieloczynnikowe metody analizy danych, a takze innowacyjne podejscie do grupowania
i korelacji duzych zestawdéw danych pochodzgcych z analiz omicznych. Integracja danych utatwi
opisanie, w jaki sposdb rosliny zbozowe radzg sobie ze wspdtistniejgcymi stresami biotycznymi i
abiotycznymi.

Dwie odmiany jeczmien (Hordeum vulgare) o rdinej tolerancji na susze bedg stuzyé do
poszukiwania markerow molekularnych odpornosci zbdz na stresy tgczone. llustracja dynamiki zmian
metabolomu, lipidomu proteomu i transkryptomu bedzie nowym, waznym wktadem do wiedzy na
temat tta molekularnego w waznej agronomicznie rodzinie Poaceae. Badania nad interakcjg rosliny ze
Srodowiskiem sg niewatpliwie jednym z najbardziej interdyscyplinarnych projektéw biologii roslin.
Pofaczenie danych z chemii, fizjologii roslin, mykologii, metabolomiki, transkryptomiki, matematyki i
statystyki pozwoli nam wyjasni¢ i zilustrowaé zmiany metaboliczne w roslinach podczas stresu
taczonego. Wedtug naszej wiedzy nie przeprowadzono jeszcze tak szczegdtowych i kompleksowych
badan w tej dziedzinie. Ponadto po raz pierwszy wielowymiarowa statystyka i analiza sieci
korelacyjnych przedstawig holistyczny obraz strategii dziatania roslin w przypadku wystepujgcych
jednoczesnie streséw biotycznych i abiotycznych wsrdd roslin zbozowych. Zaleznosci miedzy roslinami
a patogenami grzybowymi podczas suszy sg interesujgce réwniez z punktu widzenia stworzenia
idealnego modelu rozwoju i standaryzacji wysokoprzepustowych badan multiomicznych.
Kompleksowa wiedza opisujgca reakcje roslin na stres taczony oferuje ogromny potencjat dla
wspotczesnej hodowli roslin borykajgcej sie ze zmianami Srodowiska. Ostatecznym rezultatem
proponowanego projektu beda niezbedne dane dla rozwoju roslin uzytkowych lepiej przystosowanych
do ekstremalnych warunkach $rodowiskowych. Ponadto poszukiwanie wydajnych markeréw
metabolomicznych i proteomicznych odpornosci roslin na FCR jest konieczne dla rozwoju
zrownowazonego rolnictwa



