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W warunkach naturalnych zjawisku suszy czgsto towarzyszy wysoka temperatura, a wspotdziatanie
tych stresoOw abiotycznych ma swoje odzwierciedlenie w wigkszym spadku produktywnos$ci roslin niz w
przypadku wystepowania tych streséw oddzielnie. W kluczowym momencie ksztaltowania si¢ cech
plonotwdrczych jgczmienia wazng funkcje pelni iS¢ flagowy, ktory odgrywa duza role w zaopatrywaniu
rozwijajacego si¢ klosa w produkty fotosyntezy. Nasze wczesniejsze badania wskazuja, ze niedobor wody w
stadium liscia flagowego bardziej wptywa na obnizenie wartosci cech zwigzanych z komponentami plonu w
porownaniu do warunkow stresowych pojawiajacych si¢ we wecezesniejszych stadiach rozwojowych
jeczmienia.

Celem projektu jest identyfikacja zmian na poziomie transkryptomu oraz proteomu jgczmienia jarego
pod wptywem jednoczesnego dziatania stresu suszy i wysokiej temperatury. Projekt bazuje na hipotezie, ze
zmiany nastepujace pod wpltywem stresOw abiotycznych na poziomie transkryptu nie zawsze odzwierciedlaja
zmiany ekspresji gendOw na poziomie proteomu. Komplementarne badania zaplanowane w projekcie pozwola
oceni¢ stopien podobienstwa tych zmian. Ponadto, projekt przyjmuje hipoteze, ze zmiany ekspresji gendéw na
poziomie calego genomu u jeczmienia sa rozne przy jednoczesnym dzialaniu stresow abiotycznych w
porownaniu do zmian pojawiajacych si¢ podczas gdy stresy te dziataja niezaleznie od siebie.

Niewiele jest danych literaturowych dotyczacych zboz, w tym takze jeczmienia, thumaczacych
molekularne mechanizmy lezace u podstaw zmian ekspresji genow pod wpltywem wspoéldziatania stresow
abiotycznych — a zwlaszcza wspotdziatania warunkow suszy i wysokiej temperatury. Szczegdlnie badania, w
ktorych takie zmiany dotycza cech liscia flagowego sa w niewielkim stopniu prowadzone. Badania w
proponowanym projekcie koncentrujace si¢ wokot poznania zmian ekspresji genow pod wptywem wysokiej
temperatury, suszy oraz obu polgczonych stresow, prowadzone na liciach flagowych jeczmienia z
wykorzystaniem najnowszych technik stanowig nowe i oryginalne podej$cie. Dane uzyskane z
sekwencjonowania nowej generacji w potaczeniu z analiza bioinformatyczng pozwola na wyznaczenie
zestawu gendéw o zwigkszonej oraz obnizonej ekspresji pod wpltywem stresOw abiotycznych oraz na
identyfikacje nowych, do tej pory nierozpoznanych transkryptow. Materiat roslinny w projekcie zostal tak
dobrany aby prowadzi¢ badania na genotypach jeczmienia o zréznicowanym fenotypie oraz odmiennej
podatnosci na dziatanie stresu abiotycznego, co stwierdzono na podstawie wczesniejszych badan.
Harmonogram uwzglednia badania wstepne polegajace na analizie ekspresji wybranej puli genéow
indukowanych stresami abiotycznymi (susza i wysoka temperaturg) z wykorzystaniem reakcji PCR w czasie
rzeczywistym, majace na celu wybranie punktu czasowego zbioru probek przeznaczonych do
sekwencjonowania RNA oraz analizy proteomu. W projekcie zaplanowano roéwniez cato-genomowg ekspresje
genow poprzez sekwencjonowanie mRNA na platformie Illumina HiSeq 2000, natomiast profile biatek
zostang ocenione za pomocg technologii iTRAQ. Wyniki poszczegdlnych badan oszacowane bgdg metodami
statystycznymi i bioinformatycznymi w sposob wlasciwy dla danego typu danych

Seria komplementarnych i skoordynowanych doswiadczen przeprowadzonych w projekcie wraz z
analiza bioinformatyczna dostarczy nowych danych dotyczacych molekularnej charakterystyki odpowiedzi na
stres abiotyczny u jeczmienia.



