Streszczenie

Czynniki transkrypcyjne z podrodziny HD-Zip I odgrywaja kluczowa rol¢ w
regulacji odpowiedzi ro$lin na stresy abiotyczne oraz w integracji sygnalow
srodowiskowych z wewngtrznymi procesami rozwojowymi, w tym 2z rytmem
okotodobowym. W genomie rzepaku (Brassica napus L.), gatunku amfiploidalnego o
ztozonej historii ewolucyjnej, wiele gendéw z tej podrodziny wystepuje w licznych
kopiach w wyniku przesztych zdarzen duplikacji calogenomowych oraz reorganizacji
genomu. Cho¢ ich sekwencje kodujgce sg wysoce konserwatywne, homologi genow
HD-Zip 1 wykazujg istotne roznice w ekspresji 1 reakcji na bodzce srodowiskowe, co
sugeruje sub- lub neofunkcjonalizacje.

Gléwnym celem rozprawy doktorskiej byto zbadanie potencjalnej dywergencji
funkcjonalnej czterech homologdéw genu BnaHB6, ze szczegdlnym uwzglgdnieniem ich
roli w odpowiedzi na deficyt wody. Dodatkowo, analizowano potencjalne geny docelowe
oraz szlaki molekularne i procesy biologiczne regulowane przez te homologi w
warunkach odwodnienia. W badaniach zastosowano podejscia bioinformatyczne (analizy
sekwencji nukleotydowych 1 biatkowych, analiza filogenetyczna, identyfikacja
elementow cis-regulatorowych), transkryptomiczne (RT-gPCR i RNA-Seq) oraz
molekularne (analiza aktywnos$ci promotorow w roslinach transgenicznych, ChIP-qPCR,
charakterystyka mutanta TILLING). Wszystkie cztery homologi BnaHB6 zachowaty
konserwatywng struktur¢ genowg i domeny funkcjonalne (domena HD i motyw LZ) oraz
wykazywaty zdolno§¢ aktywacji transkrypcji, jednak roznity si¢ sekwencjami
regulatorowymi i wzorcami ekspresji. Sposrod analizowanych genéw BnaHBS6,
BnaCO8HB6 i BnaAQ9HB6 silnie reagowaly na odwodnienie, zasolenie i ciemno$¢.
Obecnos¢ charakterystycznych elementow cis-regulatorowych dla stresu abiotycznego
(ABRE, DRE, MYB) w ich promotorach korelowatla z poziomem ekspresji i aktywnoscia
promotorow w ro$linach transgenicznych Arabidopsis thaliana. Analizy ChiP-gPCR
potwierdzity, ze oba geny reguluja ekspresj¢ niektorych homologéw BnaABF4 i
BnaDREB2A, kluczowych komponentéw ABA-zaleznego szlaku odpowiedzi na stres
osmotyczny. Co istotne, BnaCO8HB6 i BnaAO09HB6 pelnig funkcje represorow
aktywnosci tych gendw w warunkach kontrolnych, a aktywatoréw w warunkach stresu,
co wskazuje na ich dynamiczng funkcj¢ regulacyjng. Z kolei BnaAO4HB6 i BnaC04HB6
wykazaty stabszg indukcje¢ pod wptywem stresow abiotycznych, co moze sugerowac ich

wyspecjalizowang rolg¢ w innych procesach fizjologicznych, np. w rozwoju zaleznym od



Swiatta. Zroznicowanie funkcjonalne homologow BnaHB6 wspiera hipoteze
subfunkcjonalizacji, umozliwiajacej bardziej precyzyjng adaptacj¢ do zmieniajacych si¢
warunkéw $srodowiskowych. Mutacje w genie BnaCO8HB6 prowadzity do zmian
morfologicznych i molekularnych. Profilowanie transkryptomiczne mutanta bnac08hb6
wzgledem roslin WT w warunkach odwodnienia wykazato deregulacje szlakow
zwigzanych ze stresem wodnym, utrzymaniem homeostazy redoks oraz metabolizmem
plastydowym, co wskazuje na nadrz¢dng role tego genu w integracji sygnalow
srodowiskowych z funkcjonowaniem organelli i rozwojem roslin.

Uzyskane wyniki poglebiaja wiedz¢ na temat organizacji i ewolucji sieci
regulacyjnych u ro$lin oraz identyfikuja potencjalne cele dla zastosowan
biotechnologicznych i hodowlanych, ukierunkowanych na zwigkszenie odpornosci na

stresy abiotyczne.



