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Tytul projektu: ,,Mesko-specyficzne mikroRNA Marchantia polymorpha: kluczowe regulatory
spermatogenezy i wydajno$ci rozmnazania plciowego”

Celem projektu jest okreslenie roli mikroRNA (miRNA) specyficznych dla meskich organéw rozrodczych
watrobowca Marchantia polymorpha w regulacji spermatogenezy i rozmnazania ptciowego. MiRNA to
krotkie (zwykle o dlugosci 18-21 nukleotydow), niekodujace RNA (tzn. takie, ktore nie koduja biatka),
pemiace funkcje regulatorowe w organizmach eukariotycznych. Ich rola polega na kontrolowaniu poziomu
docelowego mRNA (ang. messenger RNA). MiRNA reguluja swoje docelowe mRNA na dwa sposoby: albo
biorg udziat w rozcigciu czasteczki mRNA, w konsekwencji powodujac jego degradacje, albo blokuja proces
translacji, czyli proces syntezy bialek. Znaczenie tych czasteczek podkresla fakt, ze w tym roku Viktor Ambros
1 Gary Ruvkun otrzymali Nagrode Nobla w dziedzinie fizjologii lub medycyny za odkrycie miRNA oraz
opisanie ich kluczowej roli w regulacji ekspresji genéw. Dlaczego do naszych badan wybraliSmy Marchantia?
Marchantia nalezy do gromady watrobowcow 1 jest jedng z najstarszych roslin ladowych, zamieszkujacych
Ziemi¢ od ponad 400 milionéw lat. Ze wzgledu na swoje pradawne pochodzenie Marchantia peini rolg
,»Zywego laboratorium” do badania ewolucji roslinnych procesow metabolicznych i rozwojowych na poziomie
molekularnym. Dodatkowo posiada maty genom i jest tatwa do modyfikacji genetycznej. Co wigcej,
Marchantia jest rosling rozdzielnoptciowa, co oznacza, ze wytwarza oddzielne rosliny meskie i zenskie.
Rosliny meskie produkuja ruchliwe plemniki o wydluzonym ksztalcie, posiadajace 2 wici (Fig. 1A).
Spermatogeneza, czyli proces dojrzewania plemnikow, zachodzi w specjalnych organach zwanych plemniami
(Fig. 1B), zagtebionymi w plemniostanach (Fig. 1C).
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Fig. 1. Dojrzaly plemnik z dwiema witkami (A),; plemnie wyizolowane z plemniostanu (B); dojrzaly
plemniostan (C)

Mikrotranskryptom (czyli zbior wszystkich miRNA) Marchantia sktada si¢ z siedmiu ewolucyjnie
zakonserwowanych rodzin miRNA (czyli takich, ktore wystgpuja u wszystkich roslin l3dowych) oraz ponad
dwustu rodzin miRNA specyficznych dla watrobowcow. Dotychezas znane byly tylko dwie rodziny miRNA,
ktore wystepuja wytacznie w meskich organach ptciowych Marchantia: MpmiR11889 oraz MpmiR11887.
Badania przedstawione w moim projekcie koncentrujg si¢ na trzech glownych zagadnieniach naukowych:
analizie specyficznych modutéw regulacyjnych miRNA-mRNA, takich jak MpmiR11887-MpATX1 (1), oraz
charakterystyce nowych, wcze$niej nieznanych mesko-specyficznych miRNA (w tym miRNA kodowanych
na meskim chromosomie ptciowym) i ich docelowych mRNA (2). Warto podkresli¢, ze po raz pierwszy w
roslinach, potwierdzilismy obecno$¢ gendéw kodujacych czasteczki miRNA na meskim chromosomie
plciowym. Badania wstepne pozwolity ustali¢, ze docelowym mRNA dla MpmiR11887 jest
najprawdopodobniej MpATX1, kodujacy enzym metylotransferaze histonowa, biorgcg udziat w upakowaniu
chromatyny. Roslinne mutanty Marchantia, nie produkujace MpmiR11887 majg wigksze plemniostany w
poréwnaniu do roslin typu dzikiego. W niniejszym projekcie chcemy doktadnie zbada¢ morfologie plemnikoéw
w tych ro$linach oraz w ro$linach z nadekspresja lub/i brakiem ekspresji biatka MpATX1. Sprawdzimy
ponadto, czy zaburzony poziom MpATX1 wplywa na wydajnos¢ rozmnazania plciowego. Dodatkowo,
sekwencjonowanie transkryptomu (RNA-seq) oraz ilosciowa analiza proteomu pozwoli ustali¢, czy i jakie
inne geny i biatka maja zaburzony poziom ekspresji w badanych mutantach Marchantia. Podobne analizy
przeprowadzimy dla nowo odkrytych mesko-specyficznych miRNA i ich docelowych mRNA. Ostatnim
krokiem w moim projekcie (3) bedzie zintegrowanie otrzymanych wynikow w celu odkrycia szerszej sieci
interakcji miRNA-mRNA, ktore biorg udziat w kontroli spermatogenezy i sukcesu reprodukcyjnego
Marchantia. Nasze dotychczasowe badania wykazaly, ze mRNA kontrolowane przez mesko-specyficzne
miRNA (MpmiR11889 i MpmiR11887) sa zachowawcze ewolucyjnie i wystgpuja zar6wno u roslin wyzszych
jak 1 kregowcow (w tym u czlowieka). Wyniki te sugeruja, ze nasze badania moga przyczyni¢ si¢ do
identyfikacji nowych czynnikow genetycznych o dotychczas nieznanej roli w procesie rozwoju gamet
meskich, zar6wno u ro$lin wyzszych, jak i u kregowcoéw. Projekt poszerzy naszg wiedzg o procesie
spermatogenezy i rozmnazaniu ptciowym roslin kontrolowanych przez miRNA, a wyniki bedg stanowi¢ punkt
wyjscia dla przysztych badan nad ewolucja molekularnych mechanizmow ksztaltujgcych strategie
reprodukcyjne roslin ladowych.



