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Precyzyjne usuwanie komponentow komorkowych jest krytyczne w utrzymaniu homeostazy
komorki. Taki proces jest wymagany nie tylko do eliminacji uszkodzonych biatek i odzyskania
substancji odzywczych, ale takze pozwala na aktywacje¢ i deaktywacje roznych szlakow transdukcji
sygnatu w roslinach. Przy czym, niezwykle istotne jest zapewnienie selektywnos$ci rozpoznania
‘tadunku’ (ang. cargo) do degradacji. Owa wybidrczos¢ zapewniajg biatka okreslane jako selektywne
receptory degradacji. Stresy srodowiskowe powodujg rozlegle zmiany transkryptomu, proteomu i
metabolomu w ro$linach. Zestresowane rosliny szybko akumuluja fitohormon ABA (kwas
ascysynowy). ABA inicjuje kaskad¢ sygnalowa prowadzaca do aktywacji licznych czynnikéw
transkrypcyjnych i zmian w ekspresji genow okreslang jako ‘odpowiedz na stres’. Nie tylko etap
pierwotnej odpowiedzi na stres, ale takze regeneracja po stresie majg olbrzymie znaczenie dla roslin.
Regeneracja po stresie wymaga usuni¢cia z komoérki czynnikow 1 regulatoréw zwigzanych ze stresem
w celu przywrdcenia mozliwosci normalnego wzrostu. Na podstawie naszych opublikowanych 1
nieopublikowanych wynikow postulujemy, ze dynamiczna kontrola poziomu czynnikow
transkrypcyjnych regulowanych przez ABA poprzez selektywng autofagie funkcjonuje jako
‘przetgcznik’ ulatwiajacy szybkie przeprogramowanie metabolizmu komoérki w trakcie przej$é
pomiedzy tymi stanami.

W projekcie scharakteryzujemy wplyw systemow degradacji biatek na kontrolg poziomu wybranych
czynnikow transkrypcyjnych regulowanych przez ABA oraz na dynamike wigzania tych czynnikow
do miejsc rozpoznawanych przez nie w genomie w fazie odpowiedzi na stres oraz w fazie regeneracji
po stresie. Bedziemy takze bada¢ molekularne szczegoly dotyczace rozpoznania tych biatek jako
‘fadunku’ przeznaczonego do degradacji oraz analizowa¢ czynniki wplywajace na te procesy. Poza
tym, okreslimy poziom hormondéw roslinnych i indukcje szlaku sygnalizacji hormonalnych in vivo z
uzyciem odpowiednich reporteréw 1 sensorow w mutantach defektywnych w degradacji bialek.
Ponadto, w celu okreslenia wptywu defektow w szlakach degradacji na fenotypy roslin w tych dwoch
fazach wykorzystamy mutanty do pordéwnania roéznych biochemicznych i fizjologicznych
parametrow (przezywalnos$¢, biomasa i plon nasion, potencjalne przesuniecie czasu kwitnienia po
stresie, parametry zwigzane z fotosynteza, temperatura lisci 1 wzgledna zawarto$¢ wody).

Ostatnio coraz czgsciej pojawiaja si¢ doniesienia o tym, ze selektywna autofagia niezb¢dna jest do
dynamicznego przeprogramowania metabolizmu w roslinach poddanych dziataniu czynnikow
stresujacych, oraz po zakonczeniu stresu. Nasz projekt wpisuje si¢ dobrze w te nowe koncepcje
badawcze dotyczace roli autofagii a wyniki uzyskane w trakcie projektu zostang zapewne zauwazone
przez $rodowisko badawcze. Uzyskane przez nas wyniki dostarczg nowych informacji na temat roli
autofagii w potranslacyjnej kontroli czynnikow transkrypcyjnych zaangazowanych w odpowiedz na
stresy. Wyniki te beda publikowane i prezentowane na konferencjach naukowych. Ponadto,
identyfikacja nowych elementéw kontroli odpowiedzi na stres moze mie¢ potencjalne znaczenie dla
biotechnologii roslin. Znajomo$¢ tych mechanizméw utatwi wprowadzenie zmian metabolizmu
prowadzacych do podwyzszenia tolerancji na stres i szybszej adaptacji do zmian srodowiskowych.



