Nr rejestracyjny: 2016/21/B/NZ3/00367; Kierownik projektu: dr Janusz Niedojadto

Popularnonaukowe streszczenie projektu

Pojawienie si¢ nowo syntetyzowanego transkryptu nie gwarantuje powstania funkcjonalnego RNA lub
biatka w komorce. RNA juz w trakcie syntezy taczy si¢ z bialkami i innymi czgsteczkami RNA, dzigki
ktorym ulega dojrzewaniu, transportowi do cytoplazmy, translacji i w koncu degradacji. Podczas tych
procesdw moze nastgpi¢ zatrzymanie dojrzewania, zmiana w sekwencji, badz skierowanie RNA na
inng droge metaboliczng. Mechanizmy te powszechne wystepuja w komérkach eukariotycznych i
nazywane sg posttranskrypcyjng regulacja genow (z ang. posttranscriptional gene regulation; PTGR).
Licznie pojawiajace si¢ w ostatniej dekadzie publikacje wskazujg na istotng rolg PTGR w
podstawowym metabolizmie komorkowym, rozwoju i odpowiedzi na stres u ro§lin. W sktad PTGR
wchodzi alternatywny splicing, edycja, interferencja, ale takze znacznie mniej badane procesy takie
jak lokalizacja, stabilizacja czy magazynowanie RNA.

Nasze wczesniejsze badania wykazaty, ze nowymi jadrowymi strukturami zwigzanymi z PTGR u
ro$lin sg ciata Cajala (CB). Na ich obszarze wykazano obecnos$¢ poli(A) RNA, w tym kilku mRNA.
Natomiast brak w CB polimerazy Il RNA, nowo sytnetyzowanego RNA i biatek SR niezbednych do
przeprowadzenia procesu splicingu. Oznacza to, ze CB sg zwigzane z pdzniejszymi etapami ekspresji
genow niz transkrypcja i splicing. Badania zmierzajace do poznanie funkcji CB w metabolizmie
poli(A) RNA prowadzono takze na roslinach poddanych stresowi niedotlenienia (hipoksja), ktory
najczesciej jest skutkiem powodzi. Pozwolito to ustali¢, ze podczas hipoksji w ciatach Cajala
nastepuje silny wzrost iloéci poli(A) RNA, w tym mRNA niezwigzanych z bezposrednig odpowiedzig
na stres. Kolejne badania ujawnity, ze mutanty Arabidopsis thaliana ncb-1 nie posiadajace ciat Cajala
sa mniej tolerancyjne na niedotlenienie niz dziki typ roslin (WT). Towarzyszy temu ponad
czterokrotny spadek ilosci poli(A) RNA w jadrach komérkowych nch-1 w poréwnaniu do WT. Jednak
mechanizm i funkcja biologiczna kumulacji poli(A) RNA w CB jest nieznana.

Na tej podstawie sformutowaliSmy hipotez¢ badawczg, ze ciala Cajala sg zwigzane z post-
transkrypcyjna regulacja ekspresji genow w_komoérkach roslin w warunkach fizjologicznych i stresu
abiotycznego.

Dla weryfikacji tej hipotezy planujemy:

(@) przeprowadzi¢ sekwencjonowanie |1 porownanie transkryptomow ciat Cajala i jader
komdrkowych; pozwoli to ustali¢ jaka jest funkcja CB w postttranskrypcyjnej regulacji
genow. Natomiast porownanie RNA w roslinach WT z ncb-1 pozwoli pozna¢ jaki wptyw na
sktad i funkcjonowanie transkryptomu w komorkach roslin maja Cajal bodies,

(b) poréwna¢ transkryptom ciat Cajala roslin w warunkach fizjologicznych oraz stresu hipoksji w
celu wyjasnienia funkcji CB w stresie,

(c) zbada¢ lokalizacje, predkos$¢ przemieszczania si¢ i czas przebywania transkryptow w CBs
oraz w jadrze w warunkach fizjologicznych oraz podczas stresu hipoksji w komorkach
korzeni; umozliwi to poznanie natury i mechanizmu kumulacji RNA w ciatach Cajala.




