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STRESZCZENIE POPULARNONAUKOWE

W dobie globalnego ocieplenia spowodowanego akumulacja CO2, niezwykle wazne jest zdobycie
wiedzy na temat podstawowych procesow zachodzacych w roslinach. W szczegdlnos$ci wazny jest aspekt
rozmnazania si¢ ros$lin uprawnych z czym bezposrednio wigze si¢ determinacja pici. Na tworzenie si¢ kwiatow
maja wplyw rozne procesy zalezne od genéw, ale tez i srodowisko, ktore w wyniku zmian klimatu moze
znaczaco wptyna¢ na plon. Postep biologiczny w rolnictwie jest konsekwencja poznania i zrozumienia
mechanizméw wzrostu, rozwoju i rozmnazania, a wigc wyjasnienie, w jaki sposob determinowane sg procesy
morfogenezy kwiatow. Jest to celem poznawczym prac prowadzonych u wielu gatunkow. Jednak do tej pory
brak jest petnego obrazu regulacji tych proceséw. W tym projekcie za cel przyjmujemy identyfikacje sieci
molekularnych oraz elementow ich regulacji w rozwijajacych si¢ kwiatach ogérka o rdéznej pici. Ogorek
(Cucumis sativus L.) jest jedna z modelowych roslin w badaniach tych zagadnien, gdyz wytwarza kwiaty
zenskie, meskie i hermafrodytyczne. Paki kwiatowe ogdrka w stadium 1-2 mm posiadajg primordia organdéw
meskich i zenskich. W nastgpnym etapie rozwoju - w stadium 3 - 5 mm pak jest juz plciowo zréznicowany.
Rozwo6j kontynuujg primordia stupkow i precikow lub jedne z nich, podczas gdy drugie sa zahamowane w
SWoim rozwoju.

Dysponujac odpowiednio dobrang kolekcja linii ogérka, rozniacych si¢ picia, chcemy zbadaé rozwoj
kwiatéw poprzez analizy réznych stadiow - od formowania si¢ kwiatowych wierzchotkéw wzrostu poprzez
rozwijajace si¢ paki kwiatowe wielkosci: 1 -2 mm, 3—5mm i 6 — 8 mm, a takze liscie. W tym celu zamierzamy
przeprowadzi¢ sekwencjonowanie NGS genomow i profili miRNA a nastgpnie wyniki bioinformatyczne,
zweryfikowane w analizach eksperymentalnych (PCR, sekewncjonowanie Sanger oraz stem-loop RT-
gPCR i target RT-PCR) scali¢ z profilami transkryptoméw i metaboloméw (z poprzednich projektow),
tworzac mapy powigzan i wzajemnych regulacji czasteczek wptywajacych na rozwoj kwiatow (potwierdzonych
eksperymentalnie przez analize Y2H, PCR, i sekwencjonowanie Sanger). Nast¢pnie sprawdzimy jak wysoka
tempertarua i mniejsza wilgotnos$¢ gleby (parametry wystepujgce w warunkach ocieplania klimatu) wptyng na
zmiang ekspresji genow, kodujacych biatka, b¢dace centralnymi weztami w sieciach molekularnych.

Waznymi osiagnigciami w projekcie bedzie: 1) poznanie genomoéw roslin o rdéznej plei
i przeprowadzenie prac z zakresu genomiki poréwnawczej w celu analizy zmienno$ci powigzanej z
determinacjg pfci, 2) poznanie profili miRNA lisci i tkanek generatywnych (pakéw kwiatowych w réoznym
stadium rozwoju) co pozwoli na identyfikacje zarowno znanych jak i nowych czasteczek miRNA, okreslenie
ich ekspresji i wskazanie tych miRNA, ktére sg specyficzne dla rozwoju okreslonej plci, a takze odszukanie
potencjalnych czasteczek docelowych, 3) skorelowanie i konstrukcja wielowymiarowych sieci molekularnych
wraz z uwzglednieniem elementéw regulacyjnych takich jak np. etylen (gtowny hormon regulacji pici); 4)
sprawdzenie wplywu wzrostu temperatury oraz niedoboru wody na ekspresje Kluczowych genow
odpowiedzialnych za formowanie ptci kwiatow.

Dzigki utworzeniu takich sieci uzyskamy informacje o sposobie determinacji pici a poznanie
mechanizméw reprodukcji roslin, prowadzacych do powstania zréznicowania genetycznego ma ogromne
znaczenie dla nowoczesnej hodowli jak i nauk biologicznych dotyczacych rozwoju i réznicowania. W praktyce
rolniczej nierzadko preferuje si¢ otrzymanie lub zwigkszenie udziatu roslin o kwiatach okreslonej plci.
Przyktadowo, u ogorka owoc jako produkt handlowy powstaje z kwiatu zenskiego, wiec z ekonomicznego
punktu widzenia, plantator, bedzie preferowat rosliny z przewaga kwiatow tej pici. Przy czym potrzebny jest
tez pytek z kwiatow meskich, aby doszto do zapylenia i rozwoju owocu. W hodowli roslin to wlasnie fenotyp
plciowy okresla wybor metody hodowlanej oraz sposob, w jaki dana roslina bgdzie uprawiana. Dalsze analizy
molekularnych podstaw morfogenezy kwiatow i determinacji ptci otworza nowe mozliwosci hodowlane w
rolnictwie i ogrodnictwie takie jak: zmiana budowy kwiatu, jak rowniez cech anatomicznych owocow,
wydajniejsze nasiennictwo, nowe markery dla hodowcow, tworzenie nowych odmian gatunkéw uprawnych i
roslin ozdobnych oraz roslin przeznaczonych dla przemystu biopaliwowego, wydajniejsza produkcje zywnosci,
kontrola terminu zakwitania, co moze przyczyni¢ si¢ do adaptacji do zmieniajacych si¢ warunkow
klimatycznych.



