Streszczenie w jezyku polskim

Strigolaktony (SL) to roslinne hormony o szerokim spektrum dziatania, odgrywajace kluczowa
role w regulacji architektury roslin oraz w odpowiedzi na stresy srodowiskowe. Pomimo coraz
lepszego poznania szlaku ich biosyntezy i percepcji, molekularne mechanizmy dziatania SL
pozostajg nadal niejasne. Celem rozprawy doktorskiej byto poglebienie wiedzy na temat roli
SL w regulacji wzrostu i rozwoju jeczmienia zwyczajnego (Hordeum vulgare), ze szczegélnym
uwzglednieniem interakcji SL z innymi hormonami oraz ich funkcji w odpowiedzi na stres
suszy. W tym celu przeprowadzono badania zmierzajace do identyfikacji czynnikow

transkrypcyjnych zaleznych od strigolaktonow.

W pracy wykorzystano dwa mutanty jeczmienia: hvd14.d, z mutacja w genie receptora SL
(DWARF14), oraz zidentyfikowany w ramach rozprawy mutant hvd53a.f, z mutacjg w genie
represora SL (DWARF53). Przeprowadzono kompleksowe fenotypowanie tych linii
w warunkach kontrolnych oraz stresu suszy, analizujac m.in. rozkrzewienie, rozwoj systemu
korzeniowego, dynamike wzrostu, zawarto$¢ chlorofilu, aktywno$¢ fotosyntetyczng oraz
poziom reaktywnych form tlenu (ROS). Ujawniono wyrazne réznice pomiedzy mutantami —
hvd14.d wykazywal zmniejszong tolerancje na susze i silnie rozkrzewiony ped, natomiast
hvd53a.f prezentowal kontrastujgcy fenotyp zwigzany z ograniczong liczbg zdZzbel oraz

zwigkszong adaptacja do stresu suszy.

W celu identyfikacji mechanizmow molekularnych odpowiedzialnych za obserwowane
roznice, przeprowadzono analizy transkryptomiczne i proteomiczne, uwzgledniajac rozne
stadia rozwojowe i warunki wzrostu jeczmienia. Uzyskane wyniki ujawnity liczne geny
o zroznicowanej ekspresji (DEG) oraz bialka o zmiennym poziomie akumulacji (DAP),
zwigzane z sygnalizacja hormonalng, metabolizmem redoks i gospodarka wodng. Wykazano,
ze hvdb3a.f aktywuje szlaki zwigzane z metabolizmem oksylipin, glutationu oraz bialek
z rodziny DEHYDRIN, co moze stanowi¢ podstawe zwiekszonej tolerancji tej linii na stres

suszy.

Ponadto, wykorzystujac metody in silico, przeprowadzono analiz¢ motywow
cis-regulatorowych w promotorach gendéw zaleznych od SL oraz ich homologow
w Arabidopsis thaliana, co pozwolilo na zaproponowanie potencjalnych czynnikow
transkrypcyjnych, ktore do tej pory nie byty faczone ze SL. W tym czynniki transkrypcyjne

kluczowe dla regulacji cyklu okotodobowego.



W warunkach stresu suszy zauwazono wyraznie odmienne strategie adaptacyjne pomi¢dzy
analizowanymi genotypami. Mutant hvdl4.d, pozbawiony funkcjonalnego receptora SL,
wykazywatl nasilone objawy stresu wodnego, w tym silniejsza akumulacje ROS, obnizong
zawarto$¢ chlorofilu oraz spadek wydajnosci procesu fotosyntezy. Z kolei rosliny hvd53a.f
utrzymywaly stabilng aktywno$¢ fotosyntetyczna, efektywniejsza gospodarke wodng oraz
zwigkszong aktywno$¢ antyoksydacyjng, co sugeruje wigkszy potencjat adaptacyjny tego

mutanta.

Uzyskane wyniki dostarczajg nowych dowodow na udziat SL w koordynacji wzrostu, rozwoju
1 odpowiedzi na stres suszy u jeczmienia. Praca stanowi istotny wkiad
w zrozumienie funkcji SL u roslin uprawnych oraz otwiera nowe perspektywy dla

wykorzystania tej wiedzy w hodowli odmian lepiej przystosowanych do zmian klimatycznych.



