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Rola strigolaktoné6w w procesach zwigzanych ze wzrostem, rozwojem roslin
oraz ich adaptacja do czynnikow Srodowiskowych

Strigolaktony sa najmtodsza grupa hormondéw ro$linnych, ktora zaangazowana jest
w komunikacj¢ mi¢dzy korzeniami ro$lin a symbiotycznymi bakteriami i grzybami, a takze
pasozytniczymi roslinami. Wykazano, ze strigolaktony, przez hamowanie wzrostu zawigzkow
bocznych, odgrywaja kluczowa role w ksztattowaniu architektury pedu, a takze ksztaltowaniu
architektury systemu korzeniowego. Ponadto opisano ich udziat w odpowiedzi ro$lin na stresy
abiotyczne, takie jak susza czy zasolenie oraz stresy biotyczne. Podstawowe komponenty
szklaku biosyntezy oraz sygnalizacji strigolaktonow zostaty juz zidentyfikowane i opisane u
roznych gatunkow roslin. Niemniej niektére z aspektow dotyczacych biosyntezy réoznych form
strigolaktonéw czy mechanizmu percepcji i transdukeji ich sygnatu, pozostaja dla nas zagadka.

Pierwszy przedstawiciel strigolaktonow zostal opisany w 1966 roku, gdy wykazano, ze
substancja wyizolowana z wydzieliny korzenia bawetny (Gossypium hirsutum) stymuluje
kietkowanie nasion roslin pasozytniczych z rodzaju Striga. Substancja ta zostala nazwana
strigolem [1], a w toku dalszych prac wykazano, ze wystgpuje rowniez w wydzielinie korzeni
innych ro$lin, takich jak sorgo (Sorghum bicolor), kukurydza (Zea mays) oraz proso (Panicum
miliaceum) [2]. Identyfikacja kolejnych dwoéch zwigzkéw o podobnych wiasciwosciach:
sorgolaktonu oraz alektrolu pozwolita na ich zaliczenie do wspdlnej grupy nazwanej
strigolaktonami [3]. Niemal rownocze$nie, w 2005 roku, udowodniono, ze strigolaktony
zaangazowane s3 W promowanie symbiotycznych interakcji mig¢dzy korzeniami roslin
a arbuskularnymi grzybami mikoryzowymi [4]. Natomiast trzy lata pozniej, w 2008 roku, dwa
zespoty badawcze wykazaty, ze strigolaktony hamujg rozkrzewianie pedu u grochu (Pisum
sativum) 1 Arabidopsis (Arabidopsis thaliana) [5] oraz u ryzu (Oryza sativa) i Arabidopsis [6].
Od tego momentu czg$¢ badaczy zaczela opisywac strigolaktony jako nowa grupe hormonow
roslinnych. W kolejnych latach stanowisko to zostato powszechnie zaakceptowane, poniewaz
udowodniono: aktywno$¢ biologiczng strigolaktonéw w stezeniu nizszym niz 10~ M, ich udziat
w catym wachlarzu proceséw zwigzanych ze wzrostem i rozwojem roslin oraz obecnos¢ u wielu
gatunkow roslin i mszakow.

Swoja przygode ze strigolaktonami rozpoczatem w 2011 roku, wraz z uzyskaniem
finansowania w ramach programu Ventures Fundacji na rzecz Nauki Polskiej na projekt
naukowy zatytulowany ,,Poszukiwanie i identyfikacja mutantow strigolaktonowych dla
uzyskania materialow wyjsciowych do hodowli jeczmienia w Polsce”. Dzigki temu moglem
stworzy¢ swoja pierwsza grupe badawcza zlozong z dwoch studentéw studiow magisterskich
oraz mojego wspOlpracownika dr. hab. Damiana Gruszki. W czasie gdy zaczynaliSmy nasze
badania, wiedza o strigolaktonach ograniczata si¢ do znajomos$ci cz¢$ci z komponentow
zaangazowanych w ich biosyntez¢ oraz szlak sygnalizacji. Rola strigolaktonéw w $wiecie roslin
dopiero byla poznawana i mieliSmy okazje pracowa¢ w czasach, gdy kazdy rok przynosit nowe
odkrycia zwigzane ze strigolaktonami. Tak zostalo do dzi$, poniewaz w 2019 i1 2020 roku
pojawily si¢ dwie przelomowe prace dotyczace mechanizmoéw zwigzanych ze szklakiem
sygnalizacji strigolaktonéw [7,8].



W 2011 roku rozpoczgliSmy badania zmierzajace do przetestowania hipotezy o mozliwosci
wykorzystania mutantow strigolaktonowych jeczmienia (Hordeum vulgare) w programach
hodowlanych. Natomiast w latach kolejnych, badania przeze mnie prowadzone dotyczyty
gtownie:

1. Zrozumienia w jaki sposob strigolaktony wptywaja na architekture czes$ci nadziemnej
u jeczmienia.

2. Poznania mechanizméw percepcji strigolaktonow.

3. Wykazania udziatu strigolaktondow w odpowiedzi roslin na stresy abiotyczne i
zidentyfikowania nowych proceséw rozwojowych u roslin, ktére mogg by¢ zalezne od
strigolaktonow.

1. W jaki sposob strigolaktony wplywajg na architekture czesci nadziemnej u jeczmienia?

Nasze prace pozwolily na zidentyfikowanie pierwszego mutanta strigolaktonowego jeczmienia,
ktory niesie mutacje w genie HvD14 kodujacym receptor strigolaktonéw. Mutant ten, hvdi4.d,
zostal zidentyfikowany jako jeden z siedmiu nowych alleli genu HvD14 z uzyciem strategii
TILLING (Marzec i inni, 2016). Rosliny z allelem hvdi4.d wykazywaly fenotyp
charakterystyczny dla mutantow strigolaktonowych - byty potkartowe 1 wytwarzaty wiecej
zdzbet w porownaniu do odmiany wyjsciowej Sebastian. W toku dalszych prac potwierdzono
ko-segregacj¢ allelu hvdl4.d z opisywanym fenotypem na podstawie analizy pokolenia F»
krzyzowki hvd14.d x Sebastian. Natomiast szczegdtowe fenotypowanie linii ~Avd14.d wykazalo,
ze rosliny te nie tylko wytwarzaja prawie dwukrotnie wigcej rozgalezien pedu, ale wykazuja
takze zaburzenia w rozwoju systemu korzeniowego: mutant strigolaktonowy posiadat krotsze i
bardziej rozgatezione korzenie, w poroéwnaniu do odmiany wyjsciowej. Nie wykazano
natomiast roznic pomie¢dzy odmiang wyjSciowa, a liniag hvdi4.d w aspekcie diugosci
mezokotylu, liczby korzeni zarodkowych, czy dtugos$ci korzeni bocznych. Informacje te moga
by¢ wykorzystane przez inne grupy badawcze do selekcji nowych mutantéw strigolaktonowych
sposrod form potkartowych znajdujacych si¢ w ich kolekcjach. W opisywanej pracy wykazano
takze, ze linia hvdi4.d jest niewrazliwa na traktowanie mieszaning syntetycznych
strigolaktonow (GR24), przy jednoczesnym opisaniu odpowiedzi formy wyjsciowej na takie
traktowanie. Udowodniono, ze traktowanie dawka 107 M GR24 skutkuje spowolnieniem
rozwoju zawiazkow bocznych u siewki odmiany wyjsciowej, a dawka 10° M GR24 powoduje
catkowite zatrzymanie ich rozwoju. Natomiast nawet najwyzsze testowane st¢zenie GR24 (10
® M) nie wptyneto na rozwdj zawiazkéw bocznych u mutanta hvdl4.d. Szczegdlowe analizy
dziatania GR24 na wzrost zawigzkéw bocznych, wykazaty, ze zahamowanie ich wzrostu
zwigzane jest ze wzrostem stezenia auksyny w zawigzkach bocznych (Fig. 1).

Oznacza to, ze strigolaktony reguluja rozkrzewienie czg$ci nadziemnej jgczmienia przez
uniemozliwienie eksportu auksyny z rozwijajacych si¢ zawiazkow. Stad efekt traktowania
strigolaktonem bedzie czasowy i bedzie wystgpowat tak diugo, jak odpowiednie stezenie
strigolaktonu bedzie obecne w tkankach rosliny. Mozna przyjaé, ze tak samo proces ten
przebiega w przypadku endogennych strigolaktonéw i1 umozliwia regulowanie rozwoju
poszczegolnych zwigzkéw indywidualnie. Tak dhugo, jak strigolaktony obecne sa w tkankach,
auksyna jest akumulowana w zawigzku bocznym co uniemozliwia jego wzrost. Gdy stezenie
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strigolaktonéw spada, auksyna wyptywa z zawigzka na skutek polarnego transportu, dzieki
czemu zawigzek moze zaczac¢ si¢ rozwijac (Fig. 1). W chwili obecnej wiemy, ze strigolaktony
zaburzaja asymetryczng lokalizacj¢ biatek PIN w blonie komoérkowej, a ich asymetryczna
lokalizacja w obrebie komorki odgrywa kluczowa role w polarnym transporcie auksyny [9].
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Fig. 1. Wplyw traktowania syntetycznym strigolaktonem na wzrost zawigzkéw bocznych u jeczmienia.
Traktowanie syntetycznym strigolaktonem (GR24) powoduje zatrzymanie wzrostu zawiagzkéw bocznych
u jeczmienia co jest potagczone z niemal dwukrotnym wzrost st¢zenia auksyny w tkankach zawigzka w
poréwnaniu do zawiazkow u roslin nietraktowanych. Gdy st¢zenie strigolaktonow ulega zmniejszeniu (1)
nastepuje polarny transport auksyny z tkanek zawigzka (2), co skutkuje spadkiem stgzenia auksyny w
zawiazku (3) i jego wzrostem (4) (za: Marzec i inni, 2016).

2. Mechanizm percepcji strigolaktonow

Receptor strigolaktonow zostat po raz pierwszy opisany u ryzu, natomiast dopiero badania nad
mutantem petunii wykazaly, Zze nalezy on do rodziny hydrolaz o/p i moze nie tylko zwigzac
czasteczke strigolaktonu, ale réwniez przeprowadzi¢ jej hydrolize¢ [10]. Przez diugi czas
uwazano, ze tylko mutacje uposledzajace aktywnos$¢ enzymatyczng D14 wplywaja na zmiang
jego funkcji. W naszej pracy wykazali$my, ze mutacja poza centrum aktywnym D14 rowniez
skutkuje niewrazliwos$cig na strigolaktony. Aby odpowiedzie¢ na pytanie z czego wynika
niewrazliwo$¢ linii hvdl4.d na strigolaktony przeprowadzono analiz¢ wptywu mutacji na
strukture przestrzenng kodowanego biatka. Mutacja (zmiana glicyny na kwasu glutaminowy w
pozycji 193) zlokalizowana jest w jednej z 4 helis, ktore budujg wejscie do centrum aktywnego
biatka D14. Wedlug modeli, ktore obowigzywaty w 2016 roku, czasteczka strigolaktonow
wigzana jest przez centrum aktywne D14, gdzie dochodzi do reakcji enzymatycznej, w wyniku
ktorej czes¢ strigolaktonu pozostawata uwi¢ziona wewnatrz receptora. To powodowato zmiang
konformacji przestrzennej D14 1 mozliwo$¢ przylaczenia pozostatych biatek z kompleksu
sygnatowego. Przeprowadzone analizy wykazaty, ze mutacja hvdl4.d zwgza $wiatto wejscia
do centrum aktywnego HvD 14, co skutkuje niemozliwoscig zwigzania czasteczki strigolaktonu
przez receptor (Marzec i inni, 2016) (Fig. 2). W $wietle pdzniejszych wynikdw otrzymanych
dla innych gatunkow mutacja hvdil4.d stala si¢ szczegélnie interesujgca dla zespotow
badajacych role hydrolizy czasteczek strigolaktonéw w szlaku sygnalizacji tej grupy
hormondw.

W 2019 roku opublikowano wyniki badan, wskazujace, ze to nie aktywno$¢ enzymatyczna
receptora D14 jest kluczowa w procesie percepcji strigolaktonow, a samo zwigzanie czasteczki
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hormonu do receptora [7]. Wedlug obecnie obowigzujacego modelu degradacja czasteczki
strigolaktonu nastgpuje dopiero po odebraniu sygnatu niesionego przez tg czasteczke, a
aktywnos$¢ enzymatyczna D14 zwigzana jest z regulacja stezenia strigolaktonow w komorce.
Natomiast szlak transdukcji sygnatu strigolaktonéw rozpoczyna si¢ od zmiany konformacji
przestrzennej D14, ktéra jest wynikiem samego zwigzania czasteczki strigolaktonu. To z kolei
wplywa na konformacj¢ przestrzenng jednego z biatek F-box, budujgcego kompleks sygnatowy
dla strigolaktondéw. Dzigki temu mozliwa jest rekrutacja pozostalych komponentéw tego
kompleksu 1 finalnie represora, ktory po skierowaniu na droge degradacji uwalnia ekspresje
gendéw zaleznych od strigolaktonow (Figura 3). Wyniki tej przelomowej pracy opisaliSmy w
artykule przegladowym Marzec i Brewer, 2019.

Fig. 2. Wizualizacja biatka HvD14. Ziclony okrag wskazuje na wejscie do centrum aktywnego o/p
hydrolazy u odmiany wyj$ciowej (po lewej) oraz mutanta hvdl4.d (po prawej). Strzatka zaznaczono
efekty mutacji hvdi4.d ktora zweza kanal prowadzacy do wnetrza biatka D14 (za: Marzec i inni, 2016).

3. Udzial  strigolaktonéow w  odpowiedzi ros§lin na  stresy abiotyczne
i identyfikacja nowych proceséw rozwojowych u roslin, ktore moga by¢ zalezne od
strigolaktonow

Pierwsze prace wskazujace na udzial strigolaktonéow w odpowiedzi roslin na stres suszy
pojawily si¢ w 2014 roku, jednak opisywaly sprzeczne ze soba wyniki [11,12]. Jeden
z zespoldw wykazal, ze zar6wno mutanty biosyntezy, jak i sygnalizacji strigolaktondéw
u Arabidopsis sa nadwrazliwe na susze [11], podczas gdy w pracach drugiego zespotu
nadwrazliwo$¢ na susze zostata udowodniona tylko dla mutantow Arabidopsis z uszkodzeniem
w sygnalizacji strigolaktondw, ale nie dla mutantow biosyntezy [12]. Ponadto, w tamtym
czasie, zaproponowano, ze strigolaktony moga bra¢ udziat w zwigkszaniu tolerancji roslin
sataty (Lactuca sativa) na stres zasolenia, poprzez promowanie symbiozy z grzybami
arbuskularnymi [13]. Dostrzegajac brak podobnych prac, przeprowadzono szczegdtowe analizy
in silico genow kodujacych enzymy zaangazowane w pierwsze etapy biosyntezy
strigolaktonéw u dwoch gatunkow modelowych, jednolisciennego ryzu oraz dwulisciennej
Arabidopsis  AtD27/0OsD27, AtMAX3/OsD17, AtMAX4/OsD10 oraz AtMAX1/OsMAXI
(Marzec i Muszynska, 2015) (Fig. 4). Przeanalizowano sekwencje promotorow w celu
identyfikacji czynnikow transkrypcyjnych, mogacych regulowac ekspresj¢ wspomnianych
genow, a takze ich sekwencje kodujagce w celu wytypowania czasteczek miRNA, ktore moga
by¢ zaangazowane w potranslacyjng regulacje badanych genow. Ponadto wykorzystano bazy
zawierajace dane pochodzace =z eksperymentow dotyczacych sekwencjonowania
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transkryptoméw w celu opisania profili ekspresji badanych genéw w odpowiedzi na stresy
biotyczne 1 abiotyczne, oraz traktowanie rdéznymi hormonami ro$linnymi (kwasem
abscysynowym, auksyng, brasinosteroidem, kwasem jasmonowym, giberelinami oraz
cytokininami).

(A)
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Fig. 3. Porownanie dwoch modeli percepcji sygnatu strigolaktonow, opis w tekscie (za: Marzec i Brewer,
2019).

W toku prowadzonych badan udowodniono, ze grupa czynnikoéw transkrypcyjnych moze petnic
kluczowa role w kontroli ekspresji wszystkich genow kodujacych komponenty szlaku
biosyntezy u ryzu (WRKY710S oraz BIHD10S) oraz Arabidopsis (m.in. AGL3, ATHB-1,
ATHB-5, ATHB-9, ACGTATERDI, ARR10). Ponadto zidentyfikowano czasteczki miRNA
rozpoznajace transkrypty wszystkich badanych gendéw u obu gatunkow (osa-miR444 1 osa-
miR528 u ryzu oraz ath-miR165b, ath-miR166a-g u Arabidopsis). Wskazuje to, ze zar6wno u
jednoli$ciennych, jak i dwuliSciennych istnieja mechanizmy regulacji ekspresji wszystkich
gendéw kodujacych enzymy zwigzane z poczatkowymi etapami biosyntezy stigolaktonow.
Oznacza to, Ze na podstawie analiz funkcji zidentyfikowanych czynnikéw transkrypeyjnych i
czasteczek miRNA, mozna wnioskowaé¢ o nowych procesach, w ktore strigolaktony moga by¢
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zaangazowane. W potaczeniu z wynikami pochodzacymi z eksperymentow opisujgcych profile
ekspresji badanych genow, wykazano ze strigolaktony sg zaangazowane w odpowiedz roslin
na stres suszy, zranienie, stres zimna czy zalewanie, a takze udziat w odpowiedzi na stresy
biotyczne. Kolejne lata przyniosty potwierdzenie naszych przewidywan 1 seri¢ artykulow
naukowych, w ktorych udowodniono m.in. rol¢ strigolaktonéw w odpowiedzi rosli na atak
patogenow [14].

a b

All-trans-B-carotene

Enzyme Arabidopsis gene Rice gene

knzwam-w chloroplast

027 AtD27 D27
; (At1g03055) {0s11g0587000)
9-cis-f-carotene
ccD7 MAX3 D17/HTD1
MAX3 / D17/ HTDx (At2g42620) {0s04g0550600)
9-cis--apo-10"-carotenal ccos MAX4 Dig
(At4g32810) (0s01g0746400)
MAX4 / D1o
\ y OsMAX1
¢ . MAX1 (Os1g0700900; 0s01g0701500
MAX1 - ac
Carlactone — el Carlactonic acld AR (At2g26170) Os01g0701400; 0s02g0221900
ent-2"-epi-5-deoxystrigol 0s06g0565100)

Fig. 4. Szlak biosyntezy strigolaktondw z zaznaczeniem enzymow bioracych udzial w poczatkowych
etapach ich produkcji zidentyfikowanych u ryzu i Arabidopsis (za: Marzec i Muszynska, 2015).

Jak wspomniano, rola strigolaktonéw w odpowiedzi roslin na stres suszy przez dlugi czas
pozostawala niejasna, poniewaz rézne grupy badawcze otrzymywaly sprzeczne wyniki,
wykorzystujac w eksperymentach mutanty strigolaktonowe réznych gatunkéw oraz
syntetyczne analogi strigolaktonéw. Wynika to najprawdopodobniej z tego, ze
najpopularniejszy syntetyczny strigolakton GR24 w rzeczywisto$ci jest mieszaning czterech
zwigzkow chemicznych o réznej aktywnosci biologicznej. Dodatkowo czes¢ badan
prowadzona byla zanim opisano receptor strigolaktonow D14 1 wykorzystywano w nich
mutanty w innym komponencie szlaku sygnalizacji strigolaktonow — MAX2 — ktory bierze
udziat takze w transdukcji sygnatu innych hormonéw roslinnych. Stad zdecydowalismy si¢
podja¢ proébe odpowiedzi na pytanie o rzeczywistg role strigolaktonow w odpowiedzi roslin na
stres suszy z wykorzystaniem mutantdw z uszkodzeniem w receptorze D14 u jeczmienia oraz
Arabidopsis. Otrzymane wyniki wykazaly, ze w przypadku obu mutantow byly one
nadwrazliwe na stres suszy, w poréwnaniu do odmian wyjsciowych (Marzec i inni, 2020a).
Nadwrazliwo$¢ ta objawiata si¢ szybsza utrata wody, silniejszym uszkodzeniem aparatu
fotosyntetycznego oraz dezorganizacja struktury chloroplastow. Jest to spowodowane
wolniejszym zamykaniem aparatow szparkowych oraz cienszg §ciang komorkowa i warstwag
woskow na powierzchni li§ci u mutanta, w poréwnaniu do odmiany wyj$ciowej, podczas
ekspozycji na stres suszy. Wykazano, ze wolniejsze zamykanie aparatow szparkowych wynika
z obnizonej wrazliwosci hvdl4.d na kwas abscysynowy, petnigcy kluczowa rolg w odpowiedzi
roslin na stres niedoboru wody. W opisywanej pracy zaprezentowano zalezno$¢ pomigdzy
strigolaktonami a kwasem abscysynowym w trakcie odpowiedzi na stres suszy. Wyniki te byly
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rowniez podstawa do wniosku grantowego, ktory uzyskal finansowanie i pozwoli nam na
doktadne  przebadanie tych zaleznosci na  poziomie molekularnym  (Opus:
2020/37/B/NZ3/03696). Ponadto w celu poznania molekularnych mechanizméw udzialu
strigolaktonow w odpowiedzi na stres suszy pozyskano finansowanie w ramach programu
Beethoven  Life  wspotfinansowanego  przez NCN  oraz  niemiecka DFG
(2018/31/F/NZ2/03848). W obu projektach petni¢ funkcj¢ kierownika.

O ile pierwsze etapy biosyntezy strigolaktondw przebiegaja podobnie u wszystkich zbadanych
gatunkow roslin i prowadzone sg przez te enzymy nalezace do tych samych klas biatek, to
dalsze etapy roznicowania strigolaktonow (na ponad 30 zwigzkéw chemicznych opisanych do
tej pory), pozostaja nieznane. Poczatkowe etapy produkcji strigolaktonow, ktore przebiegaja w
obrebie plastydow sa identyczne u gatunkéw roslin jedno- 1 dwuliSciennych, prowadzac do
powstania karlaktonu. Ten prekursor strigolaktonow u Arabidopsis jest przeksztatcany przez
enzym AtMAX1 do kwasu karlaktonowego (9-desmethyl-9-carboxy-carlacton) [15]. Co wazne
tylko jedna kopia genu kodujacego biatko AtMAXI1 zostata zidentyfikowana w genomie
Arabidopsis [16]. Podczas gdy u ryzu opisano pi¢¢ kopii genu OsMAXI (Os01g0700900,
Os01g0701400, Os01g0701500, Os02g0221900, Os06g0565100), ktére wykazuja
zroznicowang aktywnos$¢ enzymatyczng 1 mogg bra¢ udzial w réznych etapach biosyntezy
strigolaktonow (Fig. 5). Poniewaz coraz wigcej nowych klas strigolaktonow jest
identyfikowanych u réznych gatunkow, a takze opisywane sg nowe procesy, w ktore
strigolaktony moga by¢ zaangazowane postawilem hipoteze, ze u jednolisciennych kazdy z
enzymow MAX1 moze podlega¢ réznym mechanizmom regulacji, a przez to by¢ aktywny w
roznych procesach zwigzanych ze wzrostem i rozwojem ro$lin, badz tez ich adaptacja do
roznych czynnikow Srodowiskowych. W celu potwierdzenia tej hipotezy przeprowadzono
analizy in silico dotyczace mechanizméw regulacji ekspresji genéw kodujacych biatka
OsMAXI1 u ryzu, a takze opisano profile ich ekspresji w odpowiedzi na rdézne czynniki
zewngtrzne oraz geny o podobnych do nich profilach ekspresji (Marzec i inni, 2020b). Funkcje
kazdego ze zidentyfikowanych czynnikow transkrypcyjnych oraz kazdej z czasteczek miRNA,
regulujacych ekspresje OsMAXI, zostaly opisane na podstawie danych eksperymentalnych
dostgpnych w literaturze naukowej. Rowniez geny o podobnych do OsMAX]I profilach ekspresji
zostaly wykorzystane do przeszukania literatury naukowej w celu opisania ich rzeczywistej
funkcji u roslin, a nie tylko przewidywan in silico. Na podstawie tych pracochtonnych analiz
wykazano, ze kazdy z genow kodujacych jeden z pieciu enzymoéw OsMAX1 u ryzu regulowany
jest przez specyficzne czynniki transkrypcyjne oraz czasteczki miRNA, co pozwala na
przypisanie poszczegdlnym OsMAXI1 unikalnych funkcji, ktore moga petnié¢ u roslin. Jest to
kluczowe dla dalszych badan roli strigolaktonow, zwtaszcza u jednolisciennych. Szczegdlnie
interesujgca wydaje si¢ jedna z kopii MAXI (Os06g0565100), dla ktorej wykazano udziat w
procesie biosyntezy woskow. Gen Os0620565100 regulowany jest przez czynnik
transkrypcyjny OsWRI1, odpowiadajacy za kontrole ekspresji gendéw zaangazowanych w
syntez¢ woskow. Wykazano rowniez, ze w sekwencji mRNA tego genu (Os06g0565100)
znajduje si¢ miejsce wigzania dla miRNA osa-miR1848 pehiacego kluczowa funkcje w
procesach syntezy woskow. Poniewaz udowodnili$my udziat strigolaktonéw w odpowiedzi
roslin na suszg, a jednym z mechanizmow obrony przed tym stresem jest synteza woskow nasze
badania wskazuja, ktoéry z enzymow MA X1 moze pehni¢ kluczowa funkcje w procesie adaptacji
do warunkoéw niedoboru wody.

Majac wiedz¢ o mechanizmach kontrolujacych aktywno$¢ poszczegdlnych enzymow
odpowiadajacych za rozgalezienie szlaku biosyntezy strigolaktonow mozliwe bedzie
planowanie eksperymentoéw zmierzajacych do opisania dalszych komponentéw tych szlakow.
W opisywanej pracy zwracamy rOwniez uwage na konieczno$¢ rozpoczecia prac zmierzajacych
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do wyprowadzenia mutantow z uszkodzeniami w pojedynczych kopiach MAXI u
jednolisciennych co pozwoli na potwierdzenie unikalnych funkcji poszczegdlnych MAX1 u
roslin. Prace takie — dla jeczmienia — prowadzone sg m.in. w ramach projektu Beethoven Life,
ktérego jestem kierownikiem.

Ponadto nasze analizy wskazaty na mechanizmy regulacji, ktore sa uniwersalne dla wszystkich
pigciu kopii OsMAXI. W wigkszo$ci przypadkow funkcja czynnikéw transkrypcyjnych badz
czasteczek miRNA regulujacych ekspresje wszystkich OsMAXI byta zgodna z dotychczas
opisanymi funkcjami strigolaktonéw u roslin. Jednak na podstawie naszych wynikéw
zaproponowali$my takze nowe funkcje strigolaktondéw, ktore do tej pory nie byty postulowane.
Sa to m.in. udziat w rozwoju kwiatéw oraz udzial w odpowiedzi na stres metali cigzkich. W
chwili obecnej prowadzone sg prace eksperymentalne zwigzane z odpowiedzig opisanego przez
nas mutanta hvdi4.d, ktore potwierdzaja jego nadwrazliwo$¢ na traktowanie kadmem oraz
cynkiem (Marzec i inni, niepublikowane). Podsumowujac, opisywana praca wyznacza nowe
kierunki w badaniach nad strigolaktonami oraz stawia bardzo odwazng hipoteze odnosnie
zroznicowanej roli MAX1 u jednolisciennych, ktora moze zmieni¢ postrzeganie funkcji
strigolaktonéw u roslin.

plastid All-trans-p-carotene
MAX]I = D27
050190701500 =
9-cis-[i-Carotene
Orobanchol ) CCDh7
MAXI1 9-¢is-P-10-Carotenal
0s01g0701400
Jie cCh8
M i
4-Deoxyorobanchol
- Ca rlachnoic © Carlactone
aci
MAXI1 MAXI
0s01g0700900 020190700900
0s01g0701400
0s02g0221900 (weak)
050690565100

Fig. 5. Szlak biosyntezy strigolaktonéw u ryzu z zaznaczeniem potencjalnych funkcji homologow
OsMAXI1 (za: Marzec i inni, 2020b).

Za najwazniejsze sposrod dotychczasowych osiagnie¢ uwazam:

1. Wykazanie, Ze mutacje niewplywajace na aktywno$¢ katalityczng bialka D14 mogg
skutkowac niewrazliwoscig na strigolaktony.

2. Udowodnienie hamujacej roli strigolaktonéw na rozkrzewienie jeczmienia przez
zaburzenie polarnego wyplywu auksyny z zawigzkow zdzbel.
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Wykazanie, ze nadwrazliwo$¢ na susze mutanta strigolaktonowego jeczmienia
zwigzana jest z jego obnizong wrazliwoscia na kwas abscysynowy.

Zidentyfikowanie uniwersalnych mechanizméw regulacji ekspresji genow kodujacych
enzymy biosyntezy strigolaktonow u Arabidopsis i ryzu, przez co mozliwe bylo
zaproponowanie nowych funkcji strigolaktonéw u roslin.

Zidentyfikowanie mechanizmow regulacji ekspresji specyficznych dla poszczegdlnych
homologow MAXI u jednolisciennych i wskazanie na to, Ze mogq by¢ zaangazowane w
rozne procesy rozwoje i adaptacyjne u roslin.
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Pozostala aktywnos$¢ naukowa

Ponadto w trakcie swoich badan nad strigolaktonami opublikowalem cykl prac przegladowych,
ktére miaty przybliza¢ Czytelnikom najnowsze odkrycia w tym temacie:

1) Marzec M, Muszynska A, Gruszka D. 2013. The role of strigolactones in nutrient-stress
responses in plants, International Journal of Molecular Sciences 14: 9286-9304
IF z roku publikacji: 2,339; punktacja MNiSW: 30; liczba cytowan: 38

2) Marzec M. 2016. Perception and signalling of strigolactones. Frontiers in Plant Science,
7:1260
IF z roku publikacji: 3,33; punktacja MNiSW: 40; liczba cytowan: 17

3) Marzec M. 2016. Strigolactones as part of the plant defence system. Trends in Plant
Science, 21(11):900-903
IF z roku publikacji: 11,911; punktacja MNiSW: 50; liczba cytowan: 21

4) Marzec M. 2017. Strigolactones and gibberellins: new couple in hormone world. Trends
in Plant Science, 22(10):813-815
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IF z roku publikacji: 12,149; punktacja MNiSW: 50; liczba cytowan: 15

5) Marzec M, Melzer M. 2018. Regulation of root development and architecture by
strigolactones under optimal and nutrient deficiency conditions. International Journal of
Molecular Sciences 19: 1887.
IF z roku publikacji: 4,183; punktacja MNiSW: 140; liczba cytowan: 8

W trakcie studiéw doktoranckich prowadzilem badania zwigzane z charakterystyka komoérek
epidermy korzenia mutantow wilosnikowych jeczmienia z wykorzystaniem technik
histologicznych 1 molekularnych. Wtosniki sg to tubularne wypustki komorek ryzodermy
zwiekszajace powierzchni¢ systemu korzeniowego. Na podstawie przeprowadzonych analiz
wykazano, ze u jeczmienia specjalizacja trichoblatow 1 atrichoblastow nast¢puje na skutek
asymetrycznego wzrostu komodrek powstatych po symetrycznym podziale komorki
macierzystej. Ponadto, oba typy komoérek ryzodermy uloZzone sa naprzemiennie, a ich
rozpoznanie mozliwe jest w bardzo wczesnym etapie specjalizacji. Trichoblasty sa krotsze, w
poréwnaniu do atrichoblastow, zawieraja bardziej gesta cytoplazme, wigksza liczbe
mitochondriow i tylko one moga wytwarza¢ wypustki wlo$nikowe. Trichoblasty obecne byty u
wszystkich analizowanych genotypow, ktore wytwarzaty wtosniki badz ich zawiazki, natomiast
u dwoch allelicznych mutantéw bezwlosnikowych obraz histologiczny ryzodermy nie pozwalat
na wyrdznienie krotszych i dluzszych komoérek (Marzec i inni, 2013). Uzyskane wyniki
przedyskutowano w aspekcie ewolucyjnego konserwowania mechanizmoéw powstawania wzoru
ryzodermy u traw (Marzec i inni, 2014).

Wykorzystujac informacje o histologicznych podstawach roznicowania wtosnikow oraz
kolekcje mutantow wilosnikowych jeczmienia, przeprowadzono badania nad rolg biatek
arabinogalaktonowych (AGP) w procesie dyferencjacji ryzodermy u tego gatunku. AGP
zwigzane s3 z wieloma procesami rozwojowymi roslin, w tym ze wzrostem tagiewki pytkowej,
charakteryzujacej si¢ podobnie jak wiosniki, szczytowym typem wzrostem. W celu opisania
funkcji AGP w procesie roznicowania wlosnikéw oraz wytypowania konkretnych epitopow,
sposrod tej duzej rodziny bialek, ktére moga by¢ zaangazowane w specjalizacj¢ komorek
ryzodermy jeczmienia wykorzystano techniki immunolokalizacji bialek. Analizy
z uzyciem przeciwciat skierowanych przeciwko dziesigciu réznym epitopom AGP pozwolity na
opisanie nierownomiernej dystrybucji trzech z nich (LM2, LM14, MAC207) w obr¢bie
ryzodermy u form wytwarzajacych wtosniki. Ponadto, wykazano zréznicowang lokalizacje
komorkowa tych epitopéw podczas dyferencjacji ryzodermy: w komoérkach wtosnikowych
analizowane AGP obecne byly w cytoplazmie i $cianie komorkowej bulwki oraz wypustki
wtosnikowej, podczas gdy w atrichoblastach obserwowano ich pojedyncze epitopy wytacznie w
cytoplazmie. Wykazano réwniez, ze tylko epitopy LM2 wystepuja w matriks pozakomorkowe;j
kazdego z genotypdéw wytwarzajacych wlosniki, a ich obecnos$¢ ograniczona jest wylacznie do
bulwki i wypustki wtosnikowej. Wyniki te wskazuja na udzial przynajmniej trzech klas AGP w
roznicowaniu wilosnikow u jeczmienia, a kluczowe znaczenie w tym procesie moze miec
transport tych biatek do $ciany komorkowej badz na zewnatrz komorki, gdzie pelni¢c moga
funkcje regulatorowe, zwigzane z wydtuzaniem wypustki wtosnikowej (Marzec i inni, 2015).

1) Marzec M, Melzer M, Szarejko 1. 2013. The asymmetrical growth of root epidermal cells
is required for the differentiation of root hair cells in Hordeum vulgare (L.), Journal of
Experimantal Botany, 64: 5145-5155.

IF z roku publikacji: 5,794; punktacja MNiSW: 45; liczba cytowan: 25

2) Marzec M, Melzer M, Szarejko 1. 2014. The evolutionary context of root epidermis cell
patterning in grasses (Poaceae), Plant Signaling & Behavior, 9: €27972.
IF z roku publikacji: brak; punktacja MNiSW: brak; liczba cytowan: 12
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3) Marzec M, Szarejko I, Melzer M. 2015. Arabinogalactan proteins are involved in root hair

development in barley. Journal of Experimental Botany, 66: 1245-1257.
IF z roku publikacji: 5,677; punktacja MNiSW: 45; liczba cytowan: 21

4) Marzec M, Melzer M, Szarejko 1. 2015. Root hair development in the grasses: what we
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IF z roku publikacji: 6,28; punktacja MNiSW: 45; liczba cytowan: 26

Ponadto swoja wiedz¢ i umiejetnosci z zakresu technik biologii komorki wykorzystywalem
wspolpracujac z zespotami badajgcymi molekularne mechanizmy odpowiedzi roslin na suszg:

1)

Daszkowska-Golec A, Skubacz A, Marzec M, Slota M, Kurowska M, Gajecka M,
Gajewska M, Plociniczak M, Sitko K, Pacak A, Szweykowska-Kulinska Z, Szarejko I.
2017. Mutation in HvCBP20 (Cap-Binding Protein 20) adapts barley to drought stress at
phenotypic and transcriptomic levels. Frontiers in Plant Science, 8: 942
IF z roku publikacji: 3,677; punktacja MNiSW: 40; liczba cytowan: 16

oraz rozwojem plastydow u jeczmienia:

1)

2)

Od

Gajecka M, Marzec M, Chmielewska B, Jelonek J, Zbieszczyk J, Szarejko 1. 2020. Plastid
differentiation during microgametogenesis determines green plant regeneration in barley
microspore culture. Plant Science, 291, 110321.
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IF z roku publikacji: 3,497; punktacja MNiSW: 140; liczba cytowan: 0

kilku lat staram si¢ roOwniez prezentowac przetomowe wyniki otrzymywane przez inne

zespoty naukowe w formie przystepnej dla szerokiego grona czytelnikow. Zaowocowato to
przygotowaniem serii krotkich artykutéw, dotyczacych gtownie tematyki edycji genomu:
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Marzec M, Hensel G. 2018 Targeted base editing systems are available for plants. Trends
in Plant Science 11, 955-957
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5.

Informacja o wykazywaniu si¢ istotng aktywnos$cig naukowg albo artystyczng realizowang
w wigcej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury, w szczegdlnosci
zagranicznej.

W trakcie mojego dwuletniego pobytu w niemieckim instytucie IPK w Gatersleben, mialem
okazje wspotpracowa¢ z kilkoma grupami badawczymi co zaowocowalo nastgpujacymi
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(Arxula) adeninivorans. Frontiers in Microbiology, 8:1777

IF z roku publikacji: 4,019; punktacja MNiSW: 35; liczba cytowan: 12

Biernacki M, Marzec M, Roick T, Piatz R, Baronian K, Bode R, Kunze G. 2017.
Enhancement of poly(3-hydroxybutyrate-co-3-hydroxyvalerate) accumulation in Arxula
eninivorans by stabilization of production. Microbial Cell Factories, 16(1):144

IF z roku publikacji: 3,831; punktacja MNiSW: 40; liczba cytowan: 5

Zelkowski M, Zelkowska K, Conrad U, Hesse S, Lermontova I, Marzec M, Houben A,
Schubert V. 2019. Arabidopsis NSE4 proteins act in somatic nuclei and meiosis to ensure
plant viability and fertility. Frontiers in Plant Science

IF z roku publikacji: 4,106; punktacja MNiSW: 100; liczba cytowan: 6

Ponadto w trakcie tego okresu, publikacje naukowe mojego autorstwa byly rowniez afiliowane
do IPK (niektdre z nich wymienione juz byty powyzej):

1)

2)

3)

4)

5)

Marzec M. 2016. Perception and signalling of strigolactones. Frontiers in Plant Science,
7:1260

IF z roku publikacji: 3,33; punktacja MNiSW: 40; liczba cytowan: 17

Marzec M. 2016. Strigolactones as part of the plant defence system. Trends in Plant
Science, 21(11):900-903

IF z roku publikacji: 11,911; punktacja MNiSW: 50; liczba cytowan: 21

Marzec M. 2017. Strigolactones and gibberellins: new couple in hormone world. Trends
in Plant Science, 22(10):813-815

IF z roku publikacji: 12,149; punktacja MNiSW: 50; liczba cytowan: 15

Marzec M, Alqudah AM. 2018. Key hormonal components regulate agronomically
important traits in barley. International Journal of Molecular Sciences 19: 795

IF z roku publikacji: 4,183; punktacja MNiSW: 140; liczba cytowan: 6

Marzec M, Melzer M. 2018. Regulation of root development and architecture by
strigolactones under optimal and nutrient deficiency conditions. International Journal of
Molecular Sciences 19: 1887.

IF z roku publikacji: 4,183; punktacja MNiSW: 140; liczba cytowan: 8

Po powrocie do Polski, w 2018 roku kontynuowatem wspolprace z zagranicznymi jednostkami
naukowymi z Niemiec oraz rozpoczalem nowa wspdlprace z grupg z Australii, co znalazto
odzwierciedlenie w dalszych 5 publikacjach naukowych afiliowanych do zagranicznych
jednostek naukowych (niektore z nich wymieniono we wczesniejszych punktach):
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1) Marzec M, Hensel G. 2019. More precise, more universal and more specific - the next

generation of RNA-guided endonucleases for genome editing FEBS Journal, 23, 4657-
4660
IF z roku publikacji: 4,392; punktacja MNiSW: 100; liczba cytowan: 1

2) Marzec M, Braszewska-Zalewska A, Hensel G. 2020. Prime Editing: A New Way for

Genome Editing. Trends in Cell Biology. 30(4):257-259
IF z roku publikacji: 16,041; punktacja MNiSW: 200; liczba cytowan: 12

3) Marzec M, Brewer PB. 2019. Binding or hydrolysis? how does the strigolactone

receptor work? Trends in Plant Science 24 (7), 571-574
IF z roku publikacji: 14,416; punktacja MNiSW: 200; liczba cytowan:

4) Marzec M, Situmorang A, Brewer PB, Braszewska A. 2020. Diverse roles of MAX1

homologues in rice. Genes 11 (11), 1348
IF z roku publikacji: 3,759; punktacja MNiSW: 100; liczba cytowan: 0

5) Marzec M, Hensel G. 2020. Prime Editing: Game Changer for Modifying Plant

6.

Genomes. Trends in Plant Science 25 (8), 722-724
IF z roku publikacji: 14,416; punktacja MNiSW: 200; liczba cytowan: 7

Informacja o osiggnigciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych
nauke lub sztuke.

Osiagnigcia dydaktyczne:

1)

2)
3)

4)
5)

6)

7)

Bylem opiekunem dwoch prac magisterskich, zakonczonych uzyskaniem tytulu magistra
(2014)

Bytem opiekunem jednej zakonczonej pracy licencjackiej (2015)

Bylem opiekunem trgjki studentow realizujagcych swoje praktyki w niemieckim instytucie
IPK (2016-2017)

Petnie¢ funkcje promotora dwoch prac licencjackich rozpoczetych w 2020 roku

Peli¢ funkcje opiekuna naukowego doktorantki (Irene Fontana) realizujacej swoje
badania w niemieckim instytucie IPK, w ramach projektu, ktérego jestem kierownikiem
(Beethoven Life) od 2019 r

W trakcie zatrudnienia na Uniwersytecie Slaskim prowadzitem przedmioty kursowe dla
studentoéw 1 i II stopnia kierunkéw Biologia, Biotechnologia oraz Ochrona Srodowiska.
Niektére z nich byly oceniane przez studentow, a w ramach tych ocen uzyskalem
nastepujace noty: 4,88/5 (Analiza genetyczna, Biotechnologia, 2017/2018), 4,76/5
(Podstawy genetyki, Biotechnologia, 2018/2019) oraz 4,90/5 (Podstawy genetyki,
Biotechnologia, 2019/2020)

Prowadzitem zaj¢cia na studiach podyplomowych nauczycieli kwalifikujgce do nauczania
przedmiotu Biologia oraz Przyroda, realizowanych przez Wydziat Biologii i Ochrony
Srodowiska z przedmiotow: Wybrane zagadnienia z genetyki, Biotechnologia oraz
InZyniera genetyczna (lata 2012-2015)

Osiagnigcia organizacyjne:

1) Cztonek Kapituly Konkursowej Wyréznien JM Rektora US (od 2015)
2) Cztonek Komisji Grantowej w zakresie przyznania Grantéw Rektora US dla
najlepszych studentow (od 2018)
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3)
4)
5)
6)
7)

8)

Cztonek Rady Naukowej Instytutu Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska US
(od 2019)

Cztonek Komisji ds. Strategii Rozwoju Instytutu Biologii, Biotechnologii i Ochrony
Srodowiska US (od 2019)

Czlonek Zarzadu Polskiego Towarzystwa Biologii Eksperymentalnej Ro$lin (od 2019)
Sekretarz Polskiego Towarzystwa Biologii Eksperymentalnej Ro$lin (od 2019)
Cztonek Komitetu Organizacyjnego 10 konferencji Polskiego Towarzystwa Biologii
Eksperymentalnej Roslin (od 2019)

Cztonek Komitetu Naukowego 10 konferencji Polskiego Towarzystwa Biologii
Eksperymentalnej Roslin (od 2019)

Popularyzacja nauki:

1)

2)

Organizacja czesci laboratoryjnej warsztatow ,,Biodiversity”” Michata Brzezinskiego w
ramach projektu Sztuka Wewngtrzna. Zajecia z transformacji bakterii dla grupy 18
ucznidw szkot podstawowych z wojewddztwa $laskiego (2013)

Wspotpraca z portalem PrzystanekNauka.us.edu.pl w ramach promocji badan
naukowych i dziatalno$ci samego portalu (publikowanie artykutéw, udziat w
konferencji promujacej powstanie portalu) (od 2015)

7.  Oprocz kwestii wymienionych w pkt. 1-6, wnioskodawca moze podac¢ inne informacje,
wazne z jego punktu widzenia, dotyczace jego kariery zawodowe;j.

Dotychczasowe nagrody i stypendia wskazujace na moje zaangazowanie w prac¢ naukowa:

1)
2)

3)
4)

5)
6)

7

8)
9)

Nagroda Inteligentnego Rozwoju, w kategorii Naukowiec Przysziosci, Forum
Inteligentnego Rozwoju (2020).

Nagroda indywidualna JM Rektora Uniwersytetu Slaskiego, za dziatalno$é¢ naukowo-
badawcza (2019, 2020).

Nagroda Specjalna Rektora I stopnia za wybitne osiggni¢cia naukowe (2017, 2018).
Nagroda I stopnia z zakresu genetyki roslin im. Stefana Barbackiego, przyznana przez
Instytut Genetyki Roslin PAN (2017).

Nagroda Specjalna Rektora I stopnia za wybitne osiggni¢cia naukowe (2017).

Nagroda indywidualna III stopnia JM Rektora Uniwersytetu Slaskiego, za dziatalno$é
naukowo-badawczg (2016).

Stypendium dla Wybitnych Mlodych Naukowcow Ministerstwa Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego (2015).

Stypendium START Fundacji na rzecz Nauki Polskiej (2014, 2015).

Stypendium Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego dla doktorantow (2013).

10) Stypendium Narodowego Centrum Nauki w ramach programu ETIUDA (2013).
11) Suport Grant for Studens for participation in EPSO Conference (Porto Heli 01-

04.09.2013), grant indywidualny przyznany przez European Plant Science Organisation
(2013).

12) Best Graduate Student Poster Award during the Joint Congress of the Federation of

European Societies of Plant Biology and the European Plant Science Organisation,
nagroda indywidualna (03.08.2012, Freiburg, Niemcy).

13) Travel Grant ufundowany przez The Federation of European Societies of Plant Biology

na 8th FESPB Congress organizowany we Freiburgu w Niemczech (2012).

14) Nagroda zespotowa I-go stopnia JM Rektora Uniwersytetu Slaskiego, za dziatalno$é

naukowo-badawczg (2012).
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15) Wyréznienie JM Rektora Uniwersytetu Slaskiego za osiagniecia naukowe dla
doktorantéw (2012).

16) Stypendium projektu ,,Uniwersytet Partnerem Gospodarki Opartej na Wiedzy”, dla
doktorantow prowadzgcych badania w dziedzinach szczeg6lnie istotnych dla rozwoju
gospodarki, zadanie 55 (2011-2013).

17) Stypendium Uniwersytetu Slgskiego dla najlepszych doktorantéw (201 1-2013).

18) Dodatek projakosciowy dla doktorantow (2012-2013).

..........................................

(pgdpis wnioskodawcy)
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