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Streszczenie

Glukozynolany to zawierajagce atomy azotu i siarki metabolity wtdrne powszechnie
wystepujace w roslinach z rodziny Brassicaceae i pelnigce funkcje w obronie przed ataku
insektow 1 patogenéw. Dwie gldwne klasy tych metabolitoéw to pochodzace od metioniny
glukozynolany alifatyczne (AG) i produkowane z tryptofanu glukozynolany indolowe (1G).
Pomimo dobrze udokumentowanej konstytutywnej obecnosci AG i IG w badanych gatunkach
Brassicaceae, niektore opublikowane wyniki sugeruja, ze gatunki jednego z kladow plemienia
Camelineae moga stanowi¢ wyjatek od tej reguty. Celem niniejszej pracy doktorskiej byto
okreslenie, poprzez systematyczne analizy metabolomiczne, genomiczne i transkryptomiczne,
zdolno$ci biosyntezy glukozynolanow przez Capsella rubella, Capsella bursa-pastoris,
Capsella grandiflora, Camelina sativa i Neslia paniculata, ktore to gatunki reprezentuja
omawiany klad Camelineae.

Przeprowadzone niecelowane analizy metabolomiczne przy uzyciu chromatografii
cieczowe] sprzezonej ze spektrometria mas wykazaly, Ze badane gatunki produkuja
glukozynolany w pedach, luszczynkach nasiennych 1 korzeniach, ale nie w liSciach.
Wykazalismy rowniez, ze 1G sa produkowane w tych roslinach w znacznie mniejszych
ilosciach niz AG, a dodatkowo znacznie ponizej poziomu obserwowanego Ww roslinie
modelowej Arabidopsis thaliana. Analizy dostgpnych sekwencji genomowych pozwolity na
identyfikacj¢ ortologdw gendw kodujacych enzymy zwigzane z biosyntezg glukozynolanow,
a przeprowadzone analizy ich ekspresji wykazaly organospecyficzny wzor pokrywajacy si¢
z akumulacjg glukozynolanow. Z kolei identyfikacja i analiza ekspresji ortologéw czynnikdéw
transkrypcyjnych MYB, ktore w roslinie modelowej A.thaliana kontroluja biosynteze
glukozynolandw zasugerowala, ze badane gatunki nie posiadajg funkcjonalnego ortologu
biatka MYB34, ktore bierze udzial w regulacji ekspresji genéw zwigzanych z biosyntezg IG.
To przypuszczenie zostalo potwierdzone przez ekspresje genu MYB34 z C. rubella
w A. thaliana. Co wigcej, wzrost akumulacji IG, spowodowany ekspresja MYB34 z A. thaliana,
w C. rubella wykazal, ze utrata funkcji przez MYB34 jest jedng z molekularnych przyczyn

obnizonej zdolnos$ci do biosyntezy IG przez badane gatunki Camelineae.



Dodatkowo nasze analizy metabolomiczne wykazaty zmiany w réznorodnosci
strukturalnej AG i IG w badanych gatunkach. Objawiaty si¢ one preferencja do akumulacji
rzadkich dtugotancuchowych AG oraz obnizong zdolnoscia do modyfikacji pierscienia
indolowego IG. Analizy ortologow gendéw kodujacych biatka biorgce udziat w wydtuzaniu
tancuchow bocznych AG oraz w modyfikacji IG wykazaty, ze odpowiedzialne za obserwowane
zmiany roznorodnosci glukozynolandw moga by¢ odpowiednio pojawienie si¢ nowego
ortologu syntazy metylotioalkilojablczanowej oraz wsteczna ewolucja monooksygenaz rodziny
CYP8L1F.



