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(QUEST) W poszukiwaniu genotypu jeczmienia przystosowanego do zmian klimatycznych -
wielowymiarowa analiza genomiczna funkcji kompleksu CBC w sygnalizacji ABA

Streszczenie popularnonaukowe

W ekspozycji na stres, rosliny — w przeciwienstwie do organizméw zwierzecych — zdaja sie by¢ na
przegranej pozycji. Okazuje sie jednak, ze to wiasnie osiadly tryb zycia roslin spowodowat, ze ich
reakcja na stres definiowana jest szybko i w wydajny sposéb zapewnia ochrone na drodze — ucieczki,
adaptaciji, badz tolerancji. Badania zmierzajgce do identyfikacji kluczowych regulatoréw odpowiedzi na stres
koncentrujg sie na zasadniczym pytaniu o funkcje danego genu w konkretnym szlaku sygnatowym. A kolejne
pytanie dotyczy sposobu w jaki mozna uzyskang wiedze wykorzysta¢ w celu uzyskania upraw odpornych na
dziatanie streséw. To ma z kolei szczegdlne znaczenie obecnie, kiedy dotkniety stresem suszy areat uprawny
na swiecie podwoit sie w czasie ostatnich 40 lat. Dane jasno réwniez wskazujg, ze ok. 80% strat
ekonomicznych zwigzanych z dziataniem suszy w krajach rozwijajgcych sie dotyczy sektora rolniczego.

W proponowanym projekcie zamierzamy wykazaé role kompleksu wigzacego strukture czapeczki (ang.
Cap-Binding Complex; CBC) w sygnalizacji ABA i stresie w czasie rozwoju jeczmienia jarego poprzez
wykorzystanie trzeciej generacji sekwencjonowania transkryptomu (PacBio) w polgczeniu z szeregiem
analiz fizjologicznych. Kompleks CBC sktada sie z dwéch podjednostek — mniejszej kodowanej przez CBP20
(Cap-Binding Protein 20) oraz wiekszej kodowanej przez CBP80. Kompleks jest zaangazowany w procesy
zwigzane z metabolizmem RNA. Zgodnie z oczekiwaniami zaréwno sekwencja genomowa, jak i biatkowa obu
podjednostek wykazujg wysoki stopien konserwowalnosci. Co szczegdlnie ciekawe, mutanty w genach
kodujgcych podjednostki CBC u kilku gatunkéw roslin wykazujg nadwrazliwo$¢ na ABA w czasie kietkowania
nasion oraz tolerancje na stres suszy. W naszych poprzednich badaniach wskazalismy prawdopodobny
mechanizm w osiggnieciu adaptacji do warunkéw stresu suszy w stadium miodej siewki u mutanta jeczmienia
w genie CBP20. Pomimo, ze powigzaliSmy role CBP20 z lepszg adaptacjg do stresu suszy wynikajaca z
szybszego zamykania aparatow szparkowych i wiekszej depozycji woskow epikutikularnych na powierzchni
lisci w odpowiedzi na stres, nie mogliSmy precyzyjnie okresli¢ mechanizmu molekularnego. Te wyniki jednak
przyniosty kolejne pytania badawcze. Kwas abscysynowy (ABA) jest gtdwnym regulatorem odpowiedzi roslin
na stres. | cho¢ dostepna wiedza na temat szlaku sygnatowego ABA w odpowiedzi na stres wcigz rosnie,
wiedza na temat zaangazowania kompleksu CBC w sygnalizacje ABA, szczegélnie u gatunkéw
uprawnych jak jeczmien, jest wcigz fragmentaryczna.

Do tej pory prowadzilismy badania wykorzystujgc jako narzedzie mutanty w pojedynczych genach kodujgcych
podjednostki kompleksu CBC. W proponowanym projekcie oprocz mutantdbw w genie CBP20, CBP80
planujemy rowniez wykorzysta¢ unikalny materiat genetyczny jakim jest wyprowadzony przez nasz
zespol podwojny mutant jeczmienia niosgcy mutacje w obu w/w genach. Zastosowanie takie uktadu
eksperymentalnego umozliwi nam wnioskowania na temat zmian w sygnalizacji ABA/stresowej, ktére sg
zalezne od kazdej z podjednostek, ale takze od catego kompleksu CBC.

Kazde z zaplanowanych zadan badawczych w niniejszym projekcie koncentruje sie na innym stadium
rozwojowym jeczmienia jarego (kietkujgce ziarna, mtode siewki i stadium poprzedzajgce kwitnienie) w
kontekscie dziatania kompleksu CBC w sygnalizacji ABA. W kazdym z zadan planujemy przeprowadzi¢
szczego6towg analize ekspresji w oparciu o dane pochodzgce z sekwencjonowania trzeciej generacji (PacBio).
Zastosowanie tej technologii umozliwi nam nie tylko identyfikacje gendw/transkryptow o zréznicowanej
ekspresiji, ale takze dostarczy informacji na temat zdarzen alternatywnego splicingu. Jednakze najciekawszym
efektem jest mozliwo$¢ identyfikacji nowych gendéw i nowych izoform kluczowych transkryptéw dla badanego
szlaku sygnatowego. Ponadto w kazdym z planowanych zadan podejmiemy prébe okreslenia koncentraciji
panelu fitohormonoéw. Oprocz badan transkryptomicznych w zadaniach skupiajgcych sie na stadium mtodej
siewki i dojrzatej rosliny planujemy réwniez analizy morfologii epidermy (ze szczegoélnym uwzglednieniem
liczby aparatéw szparkowych), analizy fizjologiczne (przewodnictwo szparkowe, wydajnosc¢ fotosyntezy).

Zaktadamy, ze wyniki uzyskane w ramach proponowanego projektu moga dostarczy¢ narzedzi do
dalszych, bardziej szczego6towych analiz odpowiedzi na ABA i stres u jeczmienia. Biorgc tez pod uwage
wysoki stopien konserwowalnosci sekwencji genéw kodujacych podjednostki CBC przypuszczamy,
ze przeniesienie uzyskanej u jeczmienia wiedzy bedzie mozliwe do innych gatunkéw uprawnych.
Zatem, mozliwe bedzie okreslenie genotypu jeczmienia przystosowanego do zmian klimatycznych, co w
obecnych realiach uzasadnia podjecie tematu badawczego.



