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Streszczenie

Rosliny opieraja si¢ na ztozonych sieciach sygnalizacyjnych, ktére umozliwiajg im adaptacje
do stresu abiotycznego przy jednoczesnym zachowaniu elastyczno$ci rozwojowej. Kwas
abscysynowy (ABA) jest kluczowym regulatorem reakcji na stres, a jego wspotdziatanie z
kaskadami kinaz MAPK oraz ukladem regulacji proteasomalnej zapewnia swoistos¢
odpowiedzi i umozliwia adaptacje do warunkow srodowiska. Niniejsza rozprawa dotyczy roli
MAPKKK17, MAPKKK18, fosfatazy ABI1 oraz ligaz ubikwityny typu HECT: UPL4 1 UPL6 u
Arabidopsis thaliana w odpowiedzi na traktowanie ABA. Analizy przeprowadzono z
wykorzystaniem sekwencjonowania RNA, badan roznicowej ekspresji gendw oraz testow
fenotypowych linii mutantéw i roslin z nadekspresja wybranych genow.

Uzyskane wyniki ujawnily odmienne, cho¢ czg¢sciowo nakladajace si¢ funkcje MAPKKKI7 i
MAPKKK 18 w odpowiedzi na ABA. MAPKKK 7 penil gldwnie role w regulacji metabolizmu
RNA i proces6w potranskrypcyjnych w warunkach traktowania ABA, natomiast MAPKKK18
kontroluje rozw0j organdw 1 aparatow szparkowych, faczac sygnalizacj¢ ABA z plastycznoscia
morfogenezy. Obie kinazy regulowaty wspo6lne moduty transkrypcyjne zwigzane z transportem
jonow, sygnalizacja kwasu jasmonowego oraz wapniowa regulacja aparatow szparkowych, co
wskazuje na dwupoziomowgq architekture kontroli sygnatlowe; ABA-MAPK. Analizy
transkrypcyjne wykazaty ponadto, ze ABIl oraz MAPKKK18 wplywaja na ekspresj¢ genow
odpowiedzi na auksyne (SAUR, Aux/IAA, PIN), wspierajac model antagonizmu ABA-
auksyna poprzez wspOlne sieci transkrypcyjne. W oparciu o obserwacje profili
transkrypcyjnych postawili$my nastepnie pytanie, czy regulacja zalezna od ABA w sieci ABI1—
MAPKKK18 ma takze zwigzek z degradacja proteasomalna, ktéra odgrywa kluczowg role w
regulacji (resetowaniu) S$ciezek sygnatowych. Czeg$¢ rozprawy poswigcona regulacji
transkrypcyjnej czynnikoéw proteolitycznych obejmowata charakterystyke ligaz ubikwityny:
UPL4 1 UPL6. Stwierdzono, ze UPL4 dziata jako pozytywny regulator wzrostu korzeni
zaleznego od ABA oraz jako negatywny regulator rozwoju aparatow szparkowych, natomiast
UPL6 hamuje proliferacj¢ komoérek epidermy, wptywajac na gesto§¢ aparatow szparkowych
pod wptywem ABA. Ekspresja obu ligaz byta podwyzszona w mutantach abiltd i mkkkl7, co

sugeruje ich powigzanie z kluczowymi elementami sygnalizacji ABA. Podobienstwo



fenotypow linii z modyfikowang aktywno$cig UPL do mutantow MAPKKK18 dodatkowo
potwierdza ich role w procesach sygnalizacyjnych zaleznych od ABA i MAPK.

Podsumowujac, przedstawione wyniki definiujg sie¢ regulacyjng zalezng od ABA, w ktorej
kaskady kinaz, fosfatazy i1 ligazy ubikwitynowe wspdlnie moduluja profile (programy)
transkrypcyjne oraz procesy rozwojowe. Integracja regulacji transkrypcyjnej oraz
potranskrypcyjnej, obejmujacej kontrole proteolityczng, stanowi mechanistyczne wyjasnienie

sposobu, w jaki rosliny rownowazg adaptacje do stresu z utrzymaniem wzrostu



