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Plasmodiophora brassicae jest obligatoryjnym patogenem roslin kapustnych powodujacym kazdego
olbrzymie straty w uprawach pomimo wytezonej pracy hodowcéw nad odmianami odpornymi. Poznanie
mechanizmu wczesnego wykrycia patogena przez rosling oraz tego w jaki sposob patogen jest w stanie
uniemozliwi¢ uruchomienie mechanizméw obronnych ro$liny jest bardzo wazne zaréwno z punktu widzenia
poznawczego jak i aplikacyjnego. Celem niniejszego projektu jest zrozumienie udzialu mediowaneg0 przez
chitynge mechanizmu przekazu sygnatu w reakcjach obronnych roslin w trakcie infekcji przez P. brassicae. Ze
wzgledu na to, ze w obecnosci bogatych w chityne (25%) zarodnikéw P. brassicae rosliny modelowe
Arabidopsis thaliana wykazuja zmiany ekspresji gendw odpowiedzialnych za indukowane przez chityng
reakcje obronne sformutowali$my hipotezg, ze mechanizm oparty o detekcje czasteczek chityny jest istotnym
elementem modulujacym wirulencje patogena.

Ze wzgledu na to, ze $ciany komoérkowe grzybow, owadow i skorupiakow sktadaja si¢ glownie z
chityny tancuchy N-acetylo-glukozaminy sa jednymi z najbardziej rozpowszechnionych polimerow
biologicznych na $wiecie. Obecnos¢ chityny jako sktadnika strukturalnego pasozytow oraz owadow
atakujacych ro§liny jest czesto wykorzystywana przez rosliny do wczesnego wykrycia potencjalnego intruza i
uruchomienia kaskady sygnatow prowadzacych do reakcji obronnych. Receptory oraz inne czynniki biorace
udziatl w rozpoznaniu oligomeréw chityny oraz uruchomieniu reakcji obronnych zostaly zidentyfikowane i
opisane u roslin rzodkiewnika, ryzu oraz pszenicy. Patogeny wytworzyty szereg mechanizméw pozwalajacych
na obejscie systemow detekcji oraz przelamanie obronnych mechanizméw ro$liny. Jednym z
wykorzystywanych sposobow jest sekrecja biatek, ktore mogg dziata¢ na zewnatrz lub wewnagtrz komorki
modyfikujac odpowiedzi zaatakowanej rosliny na korzys$¢ patogena. Wyniki badan nad infekcja roslin ryzu
przez grzyba Magnaporthe oryzae , pszenicy przez Mycosphaerella graminicola oraz pomidora przez
Cladosporium fulvum potwierdzaja istotna rolg efektorow wiazacych chityng zaréwno w unikaniu wykrycia
jak tez i ostabieniu roslinnych mechanizmow reakcji obronnych.

Biatkami roslinnymi zaangazowanymi we wczesne etapy odpowiedzi obronnej sa chitynazy. Majg one
zdolno$¢ hydrolizy chityny co pozwala na trawienie $cian komoérkowych patogendow a uwolnione w ten sposob
oligomery chityny amplifikujg sygnal obecno$ci patogena utatwiajagc mozliwos¢ jego detekcji. Efektory
grzybowe posiadajace domene LysM moga si¢ wigza¢ do chityny hamujac w ten sposob jej wykrycie przez
odpowiednie receptory rosliny oraz zapobiegajacC hydrolizie chityny uniemozliwiajac w ten sposob przekaz
sygnalu zwigzanego z obrong przed patogenem. Istnieja rowniez doniesienia wskazujace na korelacje
pomigdzy aktywnoscia chitynolityczng a wrazliwoscig poszczegélnych odmian kapusty pekinskiej na P.
brassicae. Badania dotyczace udziatu chitynaz rosliny-gospodarza w reakcjach obronnych na P. brassicae
beda zatem doskonalym dopehieniem eksperymentow dotyczacych odpowiedzi obronnych indukowanych
przez chityng. Genom P. brassicae zostat zsekwencjonowany i publicznie udostgpniony w tym roku. Chociaz
w uzyskanych sekwencjach nie stwierdzono obecnosci biatek posiadajacych domeng LysM to stwierdzono
obecno$¢ biatek posiadajacych motywy wigzania chityny CBM18. Niektore z biatek z tym motywem to
deacetylazy chityny — enzymy, ktore przeksztatcajg chityne w mniej aktywny z punktu widzenia uruchamiania
reakcji obronnych ro$liny chitosan. Funkcja pozostatych znalezionych biatek z motywem CBMI18 nie jest
znana dlatego w tym projekcie zamierzamy sprawdzi¢ ich potencjalny udziat w modulacji odpowiedzi rosliny
na infekcje P. brassicae.

Gléwnym celem tego projektu jest zrozumienie udziatu chityny w oddziatywaniu pomigdzy rosling
Arabidopsis thaliana a patogenicznym pierwotniakiem P. brassicae. Zwalczanie P. brassicae jest uciazliwe i
mato skuteczne. Poprawa aktualnego stanu wiedzy odnos$nie biologii patogena oraz postepu choroby pozwoli
na lepsze zrozumienie zagadnienia. W niniejszym projekcie zamierzamy wykorzysta¢ narzedzia biologii
molekularnej oraz dostepne zrodta genomowe do zrozumienia mechanizméw oddziatywania patogen-roslina.
Poznanie wczesnych mechanizmow detekcji patogena pozwoli na poprawe jakosci roslin oraz zmniejszy utraty
plonu. W projekcie wykorzystamy linie niosagce mutacje w ro$linnych czynnikach zaangazowanych w
percepcje chityny lub biosynteze chitynaz i chitosanazy co pozwoli nam na kompleksowe zrozumienie udziatu
chityny w reakcji roslina-patogen. Ze wzgledu na to, ze w Instytucie dysponujemy réznymi ekotypami A.
thaliana, gatunkami ro$lin uprawnych (rzepak - B. napus) oraz réznymi patotypami P. brassicae mozemy
zbada¢ czy mechanizm detekcji patogena jest konserwowany. Jednym z elementow badan bedzie zbadanie
funkcji biatek wydzielanych przez P. brassicae. Ten aspekt niewatpliwie zwigksza warto$¢ badan, pozwala na
kompleksowe poznanie badanego zjawiska i zwigksza jego warto$¢ aplikacyjna.



