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Identyfikacja funkcji kompleksu remodelujacego chromatyne SWI/SNF jako regulatora
powstawania pedéw bocznych w Arabidopsis i jeczmieniu

Liczba i rozmieszczenie pedow bocznych jest jednym z glownych czynnikow determinujgcych
plon roslin uprawnych, jednak mechanizmy molekularne odpowiadajace za regulacje tej cechy
sg do$¢ stabo poznane. Wedtug aktualnej wiedzy architektura roslin jest ksztaltowana zar6wno
przez programy rozZwojowe opierajgce si¢ na dziataniu regulatorow transkrypcyjnych, jak tez
przez hormony ro$linne, wsrdd ktorych szczegdlnie istotng role przypisuje sie strigolaktonom.
Nasze wstepne wyniki oraz dane literaturowe sugeruja, ze W kontrolg powstawania pedow
bocznych jest zaangazowane biatko BRM, znany regulator transkrypcji. BRM jest centralng
podjednostka kompleksu biatkowego SWI/SNF wystepujacego w jadrze komorkowym.
Kompleks ten sktada si¢ z kilkunastu biatek i jest konserwowany ewolucyjnie u organizmow
eukariotycznych. Wiadomo, ze wptywa on na aktywno$¢ wielu genéow poprzez zdolnos¢ do
zmieniania struktur chromatyny. Dotychczasowe badania wykazaly znaczenie komplekséw
SWI/SNF w regulacji transkrypcyjnej réznych programéw rozwojowych, a takze odpowiedzi
ro$lin na stresy i hormony. Celem tego projektu jest zbadanie roli kompleksu SWI/SNF
zwiazanego z bialkiem BRM w regulacji powstawania pedow bocznych w modelowej
roslinie modelowej Arabidopsis thaliana (rzodkiewnik pospolity) oraz w gatunku
uprawnym Hordeum vulgare (jeczmien). Z uwagi na to, ze poznane do tej pory funkcje
kompleksow SWI/SNF czesto opierajg Si¢ na bezposrednich oddzialywaniach z czynnikami
transkrypcyjnymi oraz sktadnikami hormonalnych $ciezek sygnatowych, spekulujemy ze BRM
i jego kompleks moze petni¢ role integratora sieci regulacji ekspresji gendw zwigzanych z
rozgatezianiem pedow. W ramach projektu planowana jest realizacja kilku zadan badawczych,
ktorych efektem bedzie: identyfikacja genow zaleznych od kompleksu SWI/SNF, ktore sa
jednoczesnie istotne w procesie inicjacji pedow bocznych w Arabidopsis; weryfikacja hipotezy
o istnieniu zwigzku funkcjonalnego pomig¢dzy kompleksem SWI/SNF a Sciezkg sygnalizacji
strigolaktondw; uzyskanie mutantéw w genie BRM w jeczmieniu oraz ich charakterystyka z
uwzglednieniem zmian w architekturze roslin; poznanie mechanizmu dziatania biatka BRM i
kompleksu SWI/SNF w regulacji ekspresji kluczowych genow zwigzanych z rozgat¢zianiem
pedow w Arabidopsis i w jeczmieniu. Do realizacji wymienionych zadan wykorzystamy
szeroki wachlarz narzedzi badawczych, w tym analizy mutantow i linii transgenicznych,
analizy transkryptomiczne i reporterowe, a takze testy interakcji biatko-biatko.

Rezultaty przedstawionego projektu pozwolg znaczaco poszerzy¢ nasza wiedze na temat
molekularnych mechanizmow ksztaltujacych architekture roslin oraz ich konserwacji miedzy
ro$linami dwuli$ciennymi i jednoliSciennymi. Ponadto, uzyskane mutanty w jeczmieniu beda
stanowily istotne narzedzie w kolejnych badaniach dotyczacych funkcji biatka BRM w
zbozach.



