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Konsekwencjg zmian klimatu jest wzrost ekstremalnych wydarzeh pogodowych takich jak: burze,
podwodzie, sezonowe podtopienia, ktére odpowiadajg za ogromne straty w rolnictwie i wszystkich
jego sektorach: uprawach roslin, hodowli zwierzat i lesnictwie. Wraz z nadejSciem nowego tysigclecia
czestotliwosé klesk zywiotowych gwattownie wzrosta i wystepowata czesto w ciggu ostatnich 20 lat.
Powodzie, spowodowane nadmiernymi deszczami, zmniejszajg ilos¢ tlenu dostepnego dla roslin,
prowadzac do niedotlenienia (hipoks;ji) i redukcji syntezy ATP. Ograniczona produkcja energii prowadzi
do nadmiernego gromadzenia sie w tkankach toksyn, takich jak alkohole i aldehydy. Nastepnie
dochodzi do zmian metabolicznych, w tym przejscia na oddychanie beztlenowe prowadzace do kryzysu
energetycznego komérek.

Problem badawczy tego projektu dotyczy molekularnych mechanizméw odpowiedzi roslin na stres
zwigzany z niedotlenieniem. Ostatnio odkryto nowy mechanizm regulacji ekspresji genéw, polegajacy
na chemicznych modyfikacjach nukleotydéw w RNA. Sposrdd réznych modyfikacji znalezionych w
MRNA, N6-metyloadenozyna (m6A) jest najczestszg zaréwno u roslin, jak i zwierzat.

W odpowiedzi na stres nastepuje miedzy innymi silne obnizenie poziomu syntezy biatek poniewaz w
wyniku tego procesu zuzywanych jest okoto 40% energii komdrkowej. Jednym z domniemanych
mechanizmdéw kontroli tego procesu jest kumulowanie mRNA w cytoplazmatycznych strukturach
zwanych granulami stresowymi (SGs). W SGs sg gromadzone okreslone biatka i RNA izolujgc je od
rybosomow zapewniajgc w ten sposéb kolejng etap regulacji gendéw, ktéra moze bezposrednio
wptywad na przezycie komorek. Jednak mechanizm tego zjawiska jest nieznany.

W projekcie zastosujemy nastepujgce metody: mikroskopowe (immuncytochemia biatek i FISH RNA z
uzyciem sond Stellaris), biologii molekularnej (sekwencjonowanie RNA, nanoporowe
sekwencjonowanie RNA, immunoprecypitacji SGs, rybosomdéw oraz RNP (TRAP), aby zbadac: 1. funkcje
m6A w akumulacji mMRNA w SGs; 2. role m6A i SGs w regulacji translacji; 3. udziat transkryptomu
jadrowego w powstawaniu SGs

Poznanie nowych mechanizméw regulacji odpowiedzi na stres hipoksji u modelowego gatunku roslin
rzodkiewnika pospolitego (Arabidopsis thaliana) w przysztosci pozwolg na opracowanie odmian roslin
uprawnych o pozadanych wfasciwosciach, w tym zwiekszonej tolerancji na stres niedotlenienia i
ochronie przed utratg plondw.



