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W ewolucyjnej historii  roslin nasiennych zaobserwowano liczne zdarzenia
poliploidydzacyjne i calogenomowe duplikacje genomow (WGD). Poliploidyzacje i1 nastgpujace po
nich wtérne diploidyzacje staly si¢ waznymi procesami specjacji, genetycznego zréznicowania i
adaptacji roslin do zmieniajacych si¢ warunkow srodowiskowych. Genetyczne modyfikacje, takie
jak mutacje, rearanzacje chromosomowe oraz mechanizmy epigenetyczne przyczynily si¢ do
zmian w ekspresji zduplikowanych gendéw. Zaktada sie, ze te zmiany w funkcji zduplikowanych
genoéw (sub- lub neofunkcjonalizacja) moga powigkszaé plastyczno$¢ odpowiedzi poliploidéow w
stosunku do ich diploidalnych przodkéw. Problem dywergencji funkcjonalnej zduplikowanych
genow oraz plastyczno$¢ odpowiedzi na stres u poliploidow sa stabo pzonane ze wzglgdu na udziat
réznych mechanizmoéw. Los zduplikowanych gendéw jest badany u wielu gatunkow roslin, w tym
rzepaku.

Rzepak (Brassica napus L.) jest allopoliploidem powstaltym na drodze hybrydyzacji
pomigdzy diploidalnymi gatunkami B. rapa (dawca genomu A) i B. oleracea (dawca genomu C),
ktére sa paleoploiploidami z triplikowang strukturg genomu. Dlatego rzepak jest doskonalym
modelem dla badan mechanizmoéw genomowej 1 funkcjonalnej plastycznosci zduplikowanych
genow.

Celem projektu jest zbadanie plastycznosci odpowiedzi na stresy abiotyczne u rzepaku
(Brassica napus L.). Problem ten bedzie badany na przyktadzie udzialu paralogéw genu ABI]
kodujacego fosfatazg biatkowa typu 2C (PP2C, podrodzina A) w kontroli $ciezek sygnatowych
zaleznych od BnaHB6 w warunkach stresu solnego i suszy. ABII jest centralnym, negatywnym
regulatorem $ciezek sygnalizacyjnych kontrolowanych przez kwas abscysynowy. Fitohormon ABA
reguluje wiele procesdOw podczas cyklu zyciowego roslin i odgrywa wazng role w adaptacji roslin
do warunkow stresowych, takich jak susza, zasolenie, chtdd i zranienie. Liczne badania wykazaty,
ze ABII oddziatywuje z r6znymi biatkami bedgcymi potencjalnymi obiektami dla jego katalityczne;j
aktywnosci fosfatazowej. Natomiast HB6 nalezy do rodziny specyficznych dla ro$lin czynnikoéw
transkrypcyjnych HD-Zip klasy, ktore sa zaangazowane w regulacje wzrostu roslin, rozwdj oraz
odpowiedzi na stres zalezne od ABA.

W obecnym projekcie chcemy: 1) zbada¢ molekularne i fizjologiczne mechanizmy
plastycznosci odpowiedzi na stres solny i susze¢ u poliploidalnego gatunku B. napus, 2) poznaé role
dwoch paralogéw genu BnaABIl w regulacji aktywno$ci genu HB6 w kierunku indukcji lub
represji wyselekcjonowanych genow efektorowych zaangazowanych w odpowiedZ i adaptacje
ro$lin na oba stresy; 3) okresli¢ jak ekspresja gendw jest kontrolowana przez BnaHB6 w warunkach
stresu solnego 1 suszy; 4) zbada¢ mechanizm regulacji transkrypcji genow w warunkach stresu
solnego 1 suszy na podstawie analizy wigzania czynnika transkrypcyjnego BnaHB6 do promotorow
wybranych genéw; 5) zbada¢ i poréwna¢ ewolucyjny los ortologéw genu HB6 u dwoch
pokrewnych gatunkéw B. rapa i B. napus w rdéznych warunkach $srodowiskowych. Badania beda
prowadzone przy wykorzystaniu ztozonych podej$¢ na poziomie genomowym, transkryptomu oraz
proteomu przy wykorzystaniu transformacji roslin, ChIP-qPCR oraz technologii sekwencjonowania
nowej generacji - RNA-seq.

Gléwnym efektem projektu bedzie lepsze zrozumienie mechanizméw regulatorowych
zaangazowanych w odpowiedz i adaptacje B. napus do stresu solnego oraz suszy, w konteks$cie
ewolucji zduplikowanych gendéw. Powinnismy odkry¢ nowe elementy, wspolne dla obu stresow, ale
tez specyficzne dla kazdego z nich, kontrolujace plastyczno$¢ odpowiedzi na stres rzepaku.
PowinniSmy réwniez pozna¢, jak ewoluowaly rozne systemy regulatorowe kontrolowane przez
funkcjonalnie rézne paralogii genu BrnaABI1. Odkrycie nowych oddzialywan pomiedzy czynnikami
transkrypcyjnymi BnaHB6a 1 BnaHB6b a docelowymi genami bedzie otwiera¢ droge dla
genetycznych manipulacji w kierunku efektywnego modyfikowania cech i tworzenia nowych
odmian rzepaku.



