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W odpowiedzi na bodzce stresowe rosliny, aby przetrwaé, uruchamiaja szereg procesow, ktore
umozliwiajg im przetrwanie w trudnych warunkach. Susza oraz wahania zawarto$ci azotu w glebie sa
powszechnie wystepujacymi stresami abiotycznymi w $rodowisku naturalnym. Mechanizmy regulujace
strategie adaptacyjne do tych czynnikéw stresowych nie sg w peli poznane, a wyjasnienia wymagaja
szczegolnie te, ktore kontroluja reakcje na oba te stresy jednoczesnie. Ze wzgledu na wielofunkcyjnosé
brasinosteroidow (BR; sterydowe hormony ro$linne odpowiadajace gtéwnie za wydhuzenie pedu) mozna
podejrzewad, ze ich szlak sygnalizacyjny jest kluczowym szlakiem hormonalnym w rozwoju roslin oraz
w odpowiedzi na stresy biotyczne i abiotyczne. Ostatnio pojawia si¢ coraz wigcej dowodow $wiadczacych
0 duzej roli dlugich nieckodujacych RNA (IncRNA) w regulacji kluczowych proceséw molekularnych
i biologicznych, cho¢ obecne rozumienie funkcjonowania INCRNA jest wciaz bardzo ograniczone.

Wszystkie powyzsze aspekty stanowity podstawe projektu, ktérego celem jest wyjasnienie mechanizméw
molekularnych lezacych u podstaw odpowiedzi jeczmienia jarego na susze i ekstremalne poziomy stezenia
azotu, a takze zbadanie ich powigzan ze szlakiem sygnalizacji brasinosteroidéw. B¢dziemy bada¢, w jaki
sposob zmiany w IncRNA wywotane stresem przyczyniaja sie do dostosowan transkryptomicznych,
metabolicznych i fenotypowych. W szczegdlno$ci skoncentrujemy si¢ na roli INCRNA w koordynowaniu
dziatania fitohormonoéw oraz wich wzajemnej interakcji w lisciach jeczmienia. Dodatkowo wyjasnimy
mechanizmy lezace u podstaw odpowiedzi jeczmienia na potaczong susze i skrajne stezenia azotu w glebie
regulowanej za posrednictwem brasinosteroidow. Ponadto, zbadamy wptyw niedoboru jak i nadmiaru azotu
w glebie na molekularne, metaboliczne i fenotypowe odpowiedzi jeczmienia na susze. Odpowiemy takze, czy
adaptacja ro$lin do bodzcow stresowych, jak roéwniez wspotdziatanie brasinosteroidéw z innymi
fitohormonami, sa regulowane przez IncRNA i jego interakcje ze specyficznymi miRNA i mRNA.

Zastosowanie odpowiednich metod badawczych oraz dobor wlasciwego materiatu roslinnego zapewni
osiggnigcie celu i weryfikacje postawionych hipotez. Przeprowadzimy seri¢ komplementarnych do§wiadczen,
w ktorych wybrane formy jeczmienia (odmiana Bowman — typ dziki i jego bliskoizogeniczna linia BW312
(uzu 1.b), charakteryzujaca si¢ karlowatym fenotypem ze wzgledu na niewrazliwo$¢ na brasinosteroidy
wynikajaca z mutacji zmiany sensu w genie HVBRI1 kodujacym receptor BRs). Modyfikacje kodujacych i
niekodujacych transkryptow wywotane zmieniajacymi si¢ warunkami wodnymi oraz azotu w glebie beda
oceniane za pomoca sekwencjonowania nowej generacji. Przeprowadzona zostanie niecelowana analiza
metabolomiczna (HPLC/MS) wraz z ocena zmian w akumulacji fitohormonéw spowodowanymi potaczona
suszg i niskim/wysokim poziomem azotu (UPLC/MS). Z kolei precyzyjne cyfrowe fenotypowanie jeczmienia
(z wykorzystaniem innowacyjnej platformy obrazowania multispektralnego, systemu PlantEye) wyposazone;j
W najnowsze urzadzenia shuzace do ciaglego, nieinwazyjnego mierzenia licznych cech fenotypowych,
umozliwi oceng plastycznosci fenotypowej nadziemnych czesci roslin narazonych na susze i niedobor/nadmiar
azotu w glebie. Integracja danych dotyczacych réznych parametréw zostanie zrealizowana przy uzyciu metod
analizy wielowymiarowej. Szczegdlny nacisk zostanie potozony na analiz¢ sieciowa gendw zwigzanych
z sygnalizacjg brasinosteroidow. Zbadana zostanie rola IncRNA w regulacji szlakéw metabolicznych
w lisciach ~ jeczmienia  z zaburzonym iniezaburzonym szlakiem sygnalizacji  brasinosteroiddw.
Podsumowujac, kluczowe jest podkreslenie, ze w niniejszym badaniu zostang wykorzystane 2 genotypy
jeczmienia, ktére bedg poddane analizom multiomicznym w 4 réznych wariantach srodowiskowych oraz w 3
punktach czasowych. Takie podejscie pozwoli uzyska¢ 24 warianty badawcze, umozliwiajagc kompleksowg
ocene dynamicznych procesOw zachodzacych w jeczmieniu w wymiarze czasowym 1 Srodowiskowym
w warunkach streséw abiotycznych. Co wazne, powtorzenie wszystkich planowanych analiz w ciggu 2
kolejnych lat zwiekszy site statystyczna otrzymanych wynikow.

Zintegrowane badania oraz wiedza zgromadzona w trakcie realizacji tego projektu moga stanowic
fundament dla postgpow biologicznych oraz metodologii majacych na celu poprawe jeczmienia i innych roslin
uprawnych, szczegdlnie w kontekscie rosnacej roli jeczmienia jako organizmu modelowego. Zebrane dane
zréznych podej$¢ eksperymentalnych znaczgco wzbogaca zrozumienie molekularnej adaptacji roslin do
stresOw abiotycznych oraz sposobu w jaki sekwencje regulatorowe w genomie jeczmienia wptywaja na jego
rozwoéj. Nasze wyniki badan, wraz z istniejaca literatura, wskazuja na obiecujgce nowe kierunki badan
dotyczacych molekularnych mechanizmow lezacych u podstaw reakeji jeczmienia na stres abiotyczny, ktore
sg istotne zarowno z naukowego, jak i hodowlanego punktu widzenia. Niniejsze badania powinny z pewnoscia
obejmowac takze badania zwigzane z IncRNA, a realizacja projektu doskonale wpisuje si¢ w ten obszar.




