Streszczenie

Kwas abscysynowy (ABA) petni funkcje inhibitora kietkowania nasion, jednak jego
mechanizmy molekularne tego procesu, szczegdlnie u zb6dz, sa nadal nie w pelni poznane.
Celem niniejszej rozprawy doktorskiej bylo zbadanie roli ABA w regulacji kietkowania
ziarniakéw jeczmienia zwyczajnego (Hordeum vulgare L.), ze szczegdlnym uwzglednieniem
jadrowego kompleksu wigzacego strukture kapu mRNA (CBC; Cap-Binding Complex).
Kompleks CBC jest heterodimerem ztozonym z podjednostek CBP20 (Cap-Binding Protein
20) i CBP80. W badaniach wykorzystano ziarniaki i zarodki czterech genotypdéw jeczmienia:
mutanta hvebp20.ab oraz hvebp80.b, podwojnego mutanta hvebp20.ab/hvebp80.b, a takze
odmiane rodzicielskg ‘Sebastian’. Zastosowano zintegrowane podejscie badawcze
obejmujace  analizy  fizjologiczne, transkryptomiczne oraz = metabolomiczne.
Wykazano, ze mutacja obu gendéw kodujacych podjednostki kompleksu CBC u mutanta
hvebp20.ab/hvebp80.b znosi hamujacy wptyw ABA na kietkowanie, co sugeruje istnienie
mechanizmu kompensacyjnego migdzy HvCBP20 a HvCBPS80, gdyz pojedyncze mutanty
wykazujag wrazliwos¢ na ABA. Fenotyp podwojnego mutanta hvebp20.ab/hvebp80.b
powiazano ze znaczacymi zmianami w transkryptomie kietkujacych zarodkow w odpowiedzi
na ABA, obejmujacymi zwigkszong liczbe gendw i transkryptow o zrodznicowanej ekspresji,
intensyfikacje zdarzen alternatywnego splicingu oraz interakcje pomigdzy regulacja
sygnalizacji ABA, a sygnalizacja i metabolizmem brasinosteroidow. Zidentyfikowano
rowniez interakcje biatkowe in silico pomigdzy podjednostkami kompleksu CBC
a sktadnikami aparatu splicingowego. Ponadto w toku badan z wykorzystaniem
sekwencjonowania w technologii dhugich odczytoéw PacBio opracowano referencyjny
transkryptom  jeczmienia  genotypowo-specyficzny dla  kietkujacych  zarodkow.
W drugiej czesci pracy szczegdlowo przeanalizowano dziatanie ABA w zarodkach odmiany
‘Sebastian’ na wczesnym etapie kietkowania. Zintegrowano dane transkryptomiczne,
metabolomiczne oraz przestrzenng transkryptomike Visium. Ujawniono represyjne dziatanie
ABA na ekspresj¢ gendw zwigzanych z metabolizmem 1 wzrostem, przy jednoczesnej
aktywacji procesow stresowych i1 szlakow fitohormonalnych. Wysoka korelacja migdzy
zmianami w transkryptomie i metabolomie wskazuje na skoordynowang regulacj¢ ekspresji
gendéw oraz procesow metabolicznych w kietkujacych zarodkach pod wptywem ABA.
Ujawniono, ze odpowiedz na ABA ma charakter tkankowo-specyficzny, z dominujaca
aktywnos$cig transkrypcyjng w koleoptylu. Lacznie uzyskane wyniki wnoszg istotny wkiad

do badan nad molekularng 1 przestrzenng kontrolg procesu kietkowania zbo6z.



