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4.A. Agrobiotechnologia  stan obecny i perspektywy rozwoju w erze nowoczesnej biotechnologii 

 
 produkcji 

 

W pracy P1  
Przedstawiono w niej ntensyfikacji produkcji rolnej  

(ang. food security)  (pszenicy, kukurydz . 
 

 i 
 prowadzenie [1]. 

jest to , poniew obecnie tempo wzrostu 

wynosi jedynie od 0,9% do 1,6% [2]. W pierwszym rozdziale pracy P1 przedstawiono 
. Zaliczono do 

biotyczne i abiotyczne. zmodyfikowanych (GM, 

ang. genetically modified) w pr , 

wprowadzania fotosyntetycznego  
wysokim 

leki, plastiki, enzymy, kosmetyki czy epoksydy). W pracy P1 
 , 

w uprawie  

 
nowych technik biotechnologii i ich wykorzystania w produkcji rolniczej. Wraz 

New Breeding Techniques
naukowej w dyskurs na temat biotechnologii i zapobieganie rozpowszechnianiu informacji 

 

 ejszone 
 

stosowania 
rzetelnych informacji o uprawach GM, oraz rozpowszechnianiu informacji .  

Potrzeba 
klimat . 

 w dziedzinach biotechnologii i biologii 
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gulacji 
abiotyczny, uzbro   

i plony uprawnych  gatunk  

ich roli w procesie metylacji DNA i modyfikacjach chromatyny. W kolejnych latach odkrywano dalsze grupy 

mRNA)   ich role 

naukowcy. W pracy P2 
odpowiedzi na stresy abiotyczne 

warunkach 
 molekularne mechanizmy regulacyjne na poziomie transkrypcyjnym i potranskrypcyjnym. W 

, tych niekanonicznych (takich 

na waru

podstawowych informacji na temat ich roli  

 

4.B.  
 

kilku  
uprawowych i hodowlanych wybierali 

 . 
.  

 
 . Zwielokrotnienie 

plonowania 

oraz maszyn 

genetycznie modyfikowanych 
.  

rolnej, podyktowana 
resy biotyczne i abiotyczne.  

, , 
stresy 

 Czynnik 
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 i organizmu. Tego typu mechanizmy 

na dany czynnik stresowy. Badania przedstawione w ramach niniejszej rozprawy habilitacyjnej charakteryzuje 
zastosowane po to, aby  molekularne podstawy odpowiedzi 

na stres dowiskowy. urowych, opisanych w 
pracach P1 i  analizie odpowiedzi molekularnych na warunki stres  

abiotycznych zatem analiza odpowiedzi rodzimych odmian 
cie umiarkowanym  dw

kukurydz  zwyczajn  (Zea mays) oraz so  (Glycine max L.). Kukur
 

 
 

Kukurydza: 
tego

Celem   
 herbicydowy 

W celu uzyskania 

metody 
molekularne  

W wyniku przeprowadzonych analiz zidentyfikowano  kukurydzy
nymi na herbicyd. Wyniki 

przeprowadzonych bada  (publikacje P3, P4 i P5)   danych   
 

 
Soja: 

 W klimacie 

plonowanie soi. Soja wymaga stosunkowo wysokich temperatur w zakresie 15
i 15 i. 

Pierwszy okres to wschody i wczesne etapy wegetatywne 

-V3), 
znym dla 

 
Celem  

small RNA) oraz degradomu trzech odmian soi uprawnej 
(Fiskeby V, Augusta i Toyomusume) i jednej odmiany dzikiego przodka soi - Glycine soja 

no  
  

fenotypowych i molekularnych odpowiedzi na stres o geny i 
 RNA odpowiedzialne  T
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pozwoli  
temperatur (publikacje P7 i P8). 

 

 
4.C.  wykorzystany w badaniach 

 
Kukurydza: 

Dwie linie wsobne kukurydzy, wybrane  
(linia S245, TL linia S79757, SL Up

polowych (dane nieopublikowane, prof. Kazimierz Adamczewski). Linie te uzyskano w wyniku programu 
-MNiSW- kukurydzy 

wybranych na 

bardziej tolerancyjnej odmiany kukurydzy wyn
prof. K. Adamczewski, dane niepublikowane). 

 
 

z o. o. Grupa IHAR. Sadzonki hodowano w szklarni w kontrolowanej temperaturze (22o

 /ciemno ). Wyselekcjonowano jednakowe sadzonki i dzielono je na dwie 

 herbicydowego. 

 godz. 

w tym samym czasie d
 

 
Soja: 

Zbigniewem 
 Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu d 3 odmiany soi: Augusta, Fiskeby V, 

Toyomusume oraz dziki gatunek Glicyne soja Fiskeby V, 
Odmian

odmiany Fiskeby V pochodzi od rasy Sachalin Namikawa. Odmiana Augusta z kolei wyhodowana w 

Polsce. 

G. soja). 
Linia 11 G. soja 

Nasiona odmian Augusta i Fiskeby V  dr hab. 
 z Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu.  Glycine soja, 

jednoroczny gatunek dzikiej 
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uprawianych obecnie odmian Glycine max , 
Glycine soja (nr dost

W celach kontrolnych 

Jest to odmiana Toyomusume
  

Przed siewem nasiona soi zainokulowano Bradyrhizobium japonicum 
nodul. Odmiany soi Augusta, Fiskeby V, Toyomusume i G. soja posadzono w doniczkach 

16:8 godzin ( ) przed eksperymentami trzy 
poddano stresowi zimna w innym stadium rozwojowym
VE (siewki

ek). 
7 dni) w fazie 

stresowanej  

 
  

Faza wzrostu soi 
Optymalne temperatury 
wzrostu soi 

Stres 
temperaturowy 

 

Czas trwania stresu 
zimna 

VE  siewki  /  48 h 

V1  wzrost wegetatywny  /8  120 h (5 dni) 

R1  wzrost reprodukcyjny   168 h (7 dni) 

 
4.D.  

W sekcjach 4.D.1.-4.D.2
 

 

4.D.1.  

. 

 
Kukurydza: 

wynosi 

szacunkowo 1100-1200 mln ton, [3]), 
 

czego 

surowcem do produkcji papieru i 
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wykorzystywana jako organizm modelowy do 

imprintingu genetycznego.  

ch jak 
czy opryski insektycydami/ substancji egzogennych, 

stresogennymi. m czynnikiem aktywnym 

jest glifosat    5-
enolopirogronianoszikimowo-3-fosforanowej (EPSPS)  syntez  ycznych i ich 

pochodnych [4]. 
Kukurydza 

zwyczajna (Zea mays) j

 
 

Genom (publikacja P3)  
Genom kukurydzy, zbudowany jest z 

z 2,3*109 . W genomie kukurydzy kodowanych jest ok. 40 
5, 6]. 

  

(ang. single 
nucleotide polymorphism) czy typu delecja/insercja (indel) , czy 
zmieniona lokalizacja 7, 8]. 

Celem  liniami 
 no dwie technologie 

-

precyzyjne odczyty). D
 ych delecji, insercji, duplikacji lub inwersji [9

 

przed (ang. 
upstream) i za genami (ang. downstream)  

Do identyfikacji mniejszych zmian strukturalnych, takich jak SNP i polimorfizmy typu insercja/delecja, w 
genomach tolerancyjnym m linii kukurydzy wykorzystano odczyty Ilumina. 
odczytanego zestawu danych do referencyjnego genomu linii kukurydzy B73, odnotowano zmiany SNP i indeli, 
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linii (TL) 068 829 
SNP i 729

Z nowych (25,13%), regionach przed i za 
genami  (odpowiednio 24,9% i 25,18%) i intronowych (17,56%).

w bazie ENA (European Nucleotide Archive) pod numerem PRJEB31400 
(https://www.ebi.ac.uk/ena/data/view/PRJEB31400).

Analiza gene ontology p z delecjami najliczniejszymi 
terminami GO w kategorii funkcje molekularne

RNA, podczas gdy w kategorii procesy biologiczn najliczniejszymi terminami 
deubikwitynacja a

zidentyfikowane
stres biotyczny (nicienie) i stres oksydacyjny [10-12

kategorii funkcja molekularn
procesy biologiczn

gorii zidentyfikowano dwa czynniki transkrypcyjne 

MYB.
Aby odpowiedzialne za fenotyp tolerancji na stres 

herbicydowy, zbadano
Najpierw przeanalizowano warianty genu syntazy 5-enolopirogroniano-szikimiano-3-fosforanowej (EPSPS) jako 

13-14

linii kukurydzy nie 

Rys. 1 (predyktor efektu 
wariantowego, ang. variant effect predictor)
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Rysunek 1. Lokalizacja zidentyfikowanych SNP (czarny) i zmian typu indel ( ) w genie EPSPS. Na czerwono 
zaznaczono EPSPS - a
wersji 3. Niebieska linia reprezentuje tu 

-seq; zielone linie z danych RNA-seq. 

 
W przypadku chloroplastowej dehydrogenazy szikimowej (ang. chorismate synthase chloroplastic) i 

chloroplastycznej syntazy choryzmianowej (ang. bifunctional 3-dehydroquinate dehydratase/shikimate 
dehydrogenase chloroplastic) wysoki, zmiany  na miejsca splicingu i 

e ramki odczytu. 

15-
18]. Inne zidentyfikowane transportery, ze zmianami typu SNP i indel, 
fosforanu, 3-
substratem dla szlaku szikimowego.  warianty strukturalne o 

potencjalnie   e odpowiedzi na stres 
herbicydowy

(MATE, ang. multidrug and toxic compound intrusion

19]. 
Przedstawione wyniki analizy  

 w sekwencjach 
 warianty i zmiany przeprowadzenia dalszych analiz biochemicznych 

i genetycznych  gen ych enzymy szlaku szikimowego (dwufunkcyjna 
dehydrataza 3-dehydrochinianu/dehydrogenaza szikimowa i syntaza choryzmianowa). Opisane zmiany 
zidentyfikowane  

, w gen  

zidentyfikowano warianty o  

kompensacji hamowania EPSPS

yjne. 
zmian w efektywnym ym 

u  .  
 

Metylom (publikacja P4) 
Metylacja cytozyny w pozycji C5 w DNA 

onowych, obronie przed obcym DNA i dziedziczeniu 
, biotyczny jak i abiotyczny, a specyficznymi dla danej sekwencji zmianami 

we wzorach i poziomach takie zmiany 
we wzorze i poziomach [20-21]. Transkrypcyjne 

jest  , podczas gdy wyciszanie 
potranskrypcyjne  [22]. W 
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ch sekwencyjnych: 
symetrycznych CG i CNG oraz asymetrycznym CNN (gdzie N to A, T lub C).

identyfikacja zmian w poziomach i wzorach metylacji DNA, u podstaw 
Z. mays na herbicydowe warunki stresowe (grant SONATA, NCN, UMO-2011/01/D/NZ9/03631, 

kierownik dr Agata Tyczewska). Aby zmiany we wzorach i poziomach metylacji DNA, 
MSAP (ang. Methylation-Sensitive Amplification Polymorphism) i 

Produkty a

la odmiany TL (S245) i SL (S79757). Na 

(Rys. 2)
metylacji -CCGG-

ci
testowanych linia
(rys. 2). Siedem dni po oprysku herbicydem spadek poziomu metylacji zaobserwowano dla linii TL (3,94%) i 

ych o zawsze 
-metylowanych.

Rysunek 2. Zmiany metylacji DNA w liniach TL i SL Z. mays
stresu herbicydowego. 
T - - - miejsca hemimetylowane. TL6h-C, linia TL 6 godz. po 
oprysku, kontrola; TL6h-H, linia TL 6 godz. po oprysku, herbicyd; TL7d-C, linia TL 7 dni po oprysku, kontrola; TL7d-H, linia 
TL 7 dni po oprysku, herbicyd; SL6h-C, linia SL 6 godz. po oprysku, kontrola; SL6h-H, linia SL 6 godz. po oprysku, herbicyd; 
SL7d-C, linia SL 7 dni po oprysku, kontrola; SL7d- poziomie

Z. mays w warunkach stresu herbicydowego zaobserwowano w linii SL 6 h po 
miejsc .

w liniach 
(brak zmian, demetylacja i metylacja, 

Tab. 2). 
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Tabela 2. 

  Z. mays i dla wszystkich 
testowanych . 

 Z. mays 

Klasa  

 

TL6h-
C/TL6h-H 

TL7d-
C/TL7d-H 

SL6h-
C/SL6h-H 

SL7d-
C/SL7d-H 

 

Brak zmian 72,63% (645) 64,41% (572) 46,00% (380) 72,76% (601) 

Demetylacja 13,40% (119) 19,25% (171) 17,32% (143) 10,52% (87) 

Metylacja 13,96% (124) 16,32% (145) 36,68% (303) 16,70% (138) 

TL6h-C - linia TL 6 h po oprysku, kontrola; TL6h-H - linia TL 6 godzin po oprysku, herbicyd; TL7d-C - linia TL 7 dni po oprysku, kontrola; 

TL7d-H - linia TL 7 dni po oprysku, herbicyd; SL6h-C  linia SL 6 h po oprysku, kontrola; SL6h-H  linia SL 6 h po oprysku, herbicyd; 
SL7d-C  linia SL 7 dni po oprysku, kontrola; SL7d-H  TL linia 7 dni po oprysku, herbicyd.  

 
W przypadku TL, metylacja 72 -CCGG-   oprysku 

herbicydem, odpowiednio 6 h i 7 dni po oprysku ono zdarzeniach demetylacji 
punktach czasowych w TL - - ch w zdarzeniach metylacji -13,96% i 
16,32%, odpowiednio po 6 godzinach i 7 dniach po zabiegu. Dla SL z 826 , 46,00 -CCGG- 

o niezmienionych stresu, odpowiednio 6 h i 7 h dni po oprysku
h od oprysku   

metylacji (19,98%), spadek z  
Wybrane fragmenty DNA wyizolowano z poliakryloamidowych i zsekwencjonowano 

Sangera) w uzyskano sekwencje 197 DNA
poddano analizie bioinformatycznej z wykorzystaniem baz 

zidentyfikowano  ) w co najmniej jednej z przeszukiwanych 

m ce w procesach 
transk ce  (Rysunek 3).  
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Rysunek 3. wyniki analizy wzbogacenia GO 
metylacji DNA w kategoriach: proces biologiczny, funkcja molekularna, komponent y
procentach (%). 

 

Se
nie tylko u chwast  

wyka Z. mays na herbicyd,  
zmiany w poziomach i wzorach metylacji DNA w badanych odmianach kukurydzy. T  z 

e wzorach i poziomach , 
 odpowied  na warunki stresowe. Ogromne zmiany w poziomie i wzorze 

metylacji DNA zaobserwowane dla linii SL 6h po oprysku herbicydem (18,64%) mo  do deregulacji 
ekspresji  . Natomiast zmiana poziomu metylacji 
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DNA w linii TL w ie a bardzo niewielka 
a 

wielu mechanizmach i poziomach regulacji ekspresji informacji genetycznej 
 r

po  na warunki stresu.  
 

miRNA (publikacja P5) 
Do tej pory na oprysk herbicydami. W 

pracy P5 opisano kukurydzy 
 - . Profilowanie ekspresji miRNA przeprowadzono 7 dni po oprysku. 

Celem pracy ja 
linii kukurydzy S79757 (SL) w warunkach kontrolnych i po oprysku herbicydem. Biblioteki cDNA przygotowano 

Illumina). Genome Analyzer IIx 

sekwencjonowania dopasowano Magnoliophyta 
RNA) (miRBase, wydanie 21). O

ono jako nowe konserwatywne miRNA kukurydzy. W 

no 13 miRNA, obecnych przypisanych kukurydzy. Liczba 
 . dla stu-miR479 do 129. dla ptc-miR6478; 

badanych replikach), co potwierdza 

 
Zaobserwowano 1 reprezentatywnych miRNA, w tej grupie zidentyfikowano 

poziomu 
opryskanych herbicydem (Rysunek 4). Wykazano  ekspresji 12. 

 (od 1,6 do 3,6), a jeden, 
oprysku herbicydem w linii 

RoundUp .  
 

 
Rysunek 4. 
oprysku herbicydem.  
Mapa cieplna przedstawia profile ekspresji miRNA. Skala 

: 

niebieski reprezentuje po
; K - kontrola, S  stres. 

 

Wszystkie zidentyfikowane u kukurydzy SL (linii S79757) miRNA o zmienionym poziomie ekspresji pod 
w stresu herbicydowego 

Jednak aby  
Dla 
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wszystkich miRNA o  y e 122 genom, z 
ontologii 

 procesu 
po

, z 17. 
, wszystkie przewidywane docelowe dla miRNA mRNA, w tym te zidentyfikowane 

 literaturowymi [23-25]. W pracy 
P6 zaproponowano role miR827-3p w utrzymaniu homeostazy Pi (fosforu nieorganicznego) i odpowiedzi na stres 

n  (Rys. 5). W warunkach optymalnego poziomu Pi gen NLA (ang. Nitrogen 
Limitation Adaptation) zwykle ulega ekspresji. y 

-827 (
utrzymaniem homeostazy ) najprawdopodobniej powoduje wzrost poziomu akumulacji 

Pi i w efekcie prowadzi do zaburzenia homeostazy Pi w organizmie. 
 
Rysunek 5. Rola miR827 w homeostazie Pi i w odpowiedzi 

na stres herbicydowy. 
W warunkach optymalnego poziomu Pi (fosforu 
nieorganicznego) gen NLA 

zy w ubikwitynacji i degradacji membranowych 
transporter  

oprysku glifosatem, 
poziomu ekspresji miR827 (  NLA), co, 
w konsekwencji, tego 

owych dochodzi do 
enia akumulacji 

 

 

 

 
 
 

 
 
 
 

 
 

4.D.2 soja 
-

dynamiczny.   w sezonie 2021 350 mln 

ton. 



17 
 

. Preparaty z soi 

- optymalny 
, nasiona soi 

,2 mln ton rocznie, przy bardzo ograniczonym areale 

upraw soi. W rezultacie Polska j  [26-28]. 

ypcyjnym jak i 
potranskrypcyjnym. P6 opisano wyniki analizy literaturowej 
(F. oxysporum, cust nematode, soybean mosaic virus) i abiotycznych (susza, stres wodny, stres zimna, zasolenie, 

 . W 

niniejszym artykule skupiono  
-  Analizy 

 miRNA i siRNA

mied
Przedstawiono 

s

 

 P6  
ych 

stne warunki  jak  
 produkcji

ludzkiej presja na znalezienie nowych, lepiej przystosowanych odmian  
nieustannie  

wraz z rozwojem biologii molekularnej.  genomu 

dokonane w biotechnologii i biologii molekularnej w ostatnich dziesi
rozumienie y biotyczne i abiotyczne. Opisane  

 
 

 

Analizy fenotypowe (publikacja P7) 
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 wzrostu

fazy V1 do fazy R1. Podczas kwitnienia mierzono kilka 

ec, po zbiorze, 
tych danych obliczono 

 
zimna na rozw  (tempo wzrostu) zaobserwowano dla odmiany Augusta 

zestresowanej w fazie V1 (wzrost wolniejszy o 45% . Ponadto analiza wariancji 
(ANOVA) stresem. Zaobserwowano spadek 

ci stresowanych w fazie R1 dla obu odmian (s
odpowiednio o 34% i 17% u Augusta i Fiskeby V) u zaaplikowany na etapie siewek 

w odmianie Augusta. N
zanotowano jedynie u odmiany 

 
 odpowiednio dla odmian Augusta i Fiskeby V. W przypadku Fiskeby 

wzr odmianie 

 kontrolnymi ony plon nasion 

zaobserwowano jedynie 
(redukcja o 7,13%). 

pr obserwacji 
zmian fenotypu w warunkach kontrolowanych, 

 
polowe. Na etapie  e po  odmiany Augusta i 
Fiskeby V

 

 

kolejnych 
reakcji soi na naturalne umiarkowane warunki w regionie zainteresowania (Polska). 

uprawami w sezonie 2016, na co wska
 wzrostu w 2017 

roku y wyniki analizy wariancji (ANOVA)  

 g z 16,2 g w 2016 r.,  g do 13,2 
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g. Fiskeby V odnotowano  w 
2017 r.  

w latach 2016 i 2017  w 2017 
roku. 

zbadano 
ddPCR  

literaturowej (publikacja P6). poddanych stresowi (kontrola) e (miR169, 
miR319, miR397 i miR398)  i korzeniach obu odmian 

hodowanych w warunkach kontrolnych, podczas gdy nie wykryto w 
odmianie Fiskeby V (w stadiach V1 i R1) - i 129-krotnie 

o- ). W odmianie -krotnie i 57-
dla miR397 i miR398. -

we wszystkich naziemnych tkankach -
odmianie Augusta. Wykryto - w odmianie Augusta; 4,9-krotnie 

siewkach ach ach 
e poziomy ekspresji y 

stresowanych podczas kwitnienia (R1), odmiany 
 

spadek poziomu ekspresji w  i 250 % wzrost w Fiskeby V. Podobne tendencje 

 w siewkach na podobnym poziomie w obu odmianach. , stres 
 poziomach ekspresji miR169, miR319, miR397 i miR398 w korzeniach w 

 
A  wybranych odmian soi u, zbadano 

GO. Cztery miRNA i ich 85 
celowych przyp 48. funkcji molekularnych, 89. . 

 reprezentowane 
DNA i regulacja transkrypcji. Najliczniej reprezentowanymi funkcjami molekularnymi reprezentowanymi przez 

badanych 
docelowych zaobserwowa odmiany Fiskeby V, podczas gdy ekspresja genu docelowego miR397 

odmiany 

stkim nadekspresja miR169 (0,46-
krotna i 0,88-krotna)  o -2,64- -1,11-  ekspresji jego genu docelowego 

, NF-YA, odpowiednio w odmianach Augusta i Fiskeby V. W 
przypadku miR319 (Fiskeby V) zaobserwowano 0,7- -1-

kazy (Fiskeby V) znacznie 
- ach i jednolistkach w stadiach V1 i R1; nie znaleziono negatywnej korelacji 

 . I  stwierdzono 
miR398 a jego docelowym genem (ang. copper chaperone for superoxide dismutase, CCS) w korzeniach siewek 
odmiany Augusta, gdzie ekspresja miRNA  -1,73 razy, a genu -krotnie.  
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miRNA i degradom (publikacja P8) 
W pracy P8 opisano odpowiedzi czterech odmian soi (Augusta, Fiskeby V, Toyomusume i G. soja) na stres 

zimna na poziomie molekularnym (miRNA i degradom). Obserwacje prowadzone w trzech tkankach  
(korzenie siewek,  y zbadanie reakcji stresowej we wczesnych stadiach wzrostu soi. 

 zimna, skonstruowano 72 biblioteki sRNA (dla 
ym im kontroli)

Illumina. Ponadto sekwencjonowanie degradomu (24 biblioteki) tyfikowanie potencjalnych 
, ych poziomach ekspresji. 

Odczyty z  bazy 
miRBase (wydanie 22.1). W sumie zidentyfikowano 321 znanych rodzin miRNA soi we wszystkich czterech 

tym ym poziomie ekspresji. W korzeniach 
siewek (VE), najsilniej a rodzina miR319, natomiast w 
zebranych na etapie V1 - rodzina  poziomie ekspresji we 

d rodzin miRNA o  ekspresji, stosunek 
 

wysokim poziomie , 
miRNA, to warianty transkrypcy  ekspresji. Ponadto w czterech 

badanych odmianach znaleziono 348 nowych miRNA (213 miRNA w Augusta, 220 w Fiskeby V, 224 w 
Toyomusume i 218 w G. soja  

 162 miRNA o 
z icowanej ekspresji, ych zmienionym poziomie ekspresji we 

wszystkich testowanych odmianach, 93 w przynajmniej 
co najmniej 5-krotnie. Przeciwnie, 137 miRNA ulega
przynajmniej jednej odm -krotnie (Rys. 6).  
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Rysunek 6. Wykresy MA dla miRNA o 
zmienionych poziomach ekspresji w 
czterech badanych odmianach; 
czerwone kropki  
poziomu ekspresji, niebieskie kropki - 

. 

 

 
  

Najbardziej e 
 poziomu ekspresji 

podczas stresu zimna stwierdzono 
dla miR169, miR166, miR159 i 

VE); dla miR159, miR160 i miR171 
w korzeniach siewek (stadium VE); 
i dla miR167, miR2111, miR5371, 

(stadium V1). N

miR9750, miR408 i miR2109 w korzeniach sadzonek (stadium VE); i dla miR166, miR398, miR2119, miR399, 
(stadium V1), we wszystkich czterech odmianach. 

Kilka rodzin miRNA, w tym miR159, miR319 i miR482, wyk  
korzeniach siewek, przy czym poziomy ekspresji  we wszystkich czterech 

odmianach, podczas gdy miR319 w odmianie Augusta i G. soja  w Fiskeby V i 
Toyomusume. Podobnie, w  ych 
poziomach ekspresji we wszystkich badanych odmianach soi, w tym miR10197, miR1507, miR1509, miR159, 
miR166, miR2111, miR3522, miR396, miR398, miR408, i miR2111 mi , a miR1509 i miR396 

 miR1507, miR159, miR166, miR3522, miR398, miR408 i miR4996 
 w odmianie Augusta i G. soja  w Fiskeby V i Toyomusume (Rys. 7). 

odmienne wzory ekspresji w odmianie Toyomusume i odmianach 
Augusta, Fiskeby V i G. soja siewek Augusta, Fiskeby V i G. soja poziomy ekspresji 

-, 3,3- i 2,4-krotnie oraz 2,9-, 1,7- i 2,1- krotnie, podczas gdy 
 zimna 

(Rysunek 9). Podobne wzorce ekspresji stwierdzono w ach (stadium V1) dla miR156 i miR5770, gdzie 
poziomy ekspresji -, 3,9- i 1,9-krotnie oraz o 2,1-, 3,6- i 2,3-krotnie w odmianach Augusta, 

Fiskeby V i G. soja, podczas gdy ich poziomy ekspresji y odmianie Toyomusume. 
Co ciekawe, 7 miRNA (miR1507, miR159, miR166, miR3522, miR398, miR408 i miR4996) o  

ekspresji w odmianach Toyomusume i Fiskeby V, podczas gdy u Augusty i G. soja . 
ch 

G. soja, jeden 
G. soja i Augusta, a jeden dla  G. soja i Fiskeby V. 
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 Rysunek 7. Mapy cieplne miRNA o 
zmienionych poziomach ekspresji w 

soi. 

 

sekwencjonowania, przeprowadzono 
poziomu ekspresji czterech 

miRNA (miR169, miR408, miR2109 
 metody 

ddPCR (Rysunek 8). Wyniki analiz 

wynikami 

miR169 w Augusta i Fiskeby V oraz 
miR408 w Toyomusume). 

encjonowaniem 
a wynikami ddPCR. 

Na podstawie 
oprogramowania CleaveLand ziden sekwencje docelowe 

w odpowiedzi na stres zimna. W sumie 2005 docelowych mRNA zidentyfikowano we wszystkich 24 bibliotekach 
degradomu  kategorii 2, 164 do kategorii 3 i 143 

ami docelowymi. 
zmienionych poziomach ekspresji 

GAMYB Glycine max (LOC732608), czynnik transkrypcyjny NAC Glycine max (LOC100814504) czy dysmutaza 
ponadtlenkowa [Cu-Zn] Glycine max (SOD1). Terminy GO przypisano 378 genom docelowym kontrolowanym 

przez 16 miRNA o zmienionych poziomach ekspresji (Rysunek 8). 
terminy w kategorii procesy biologiczne e molekularne 

y
metabolicz y 
biologiczne w e molekularne; 

y. Ponadto, 
wyniki analizy KEGG  

ie oraz 

metabolizmie pirogronianu i tiaminy. 
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Rysunek 8  

 

wybrano trzy geny: Glycine max putative phytocyanin (Phyt, NM_001251440.2), czynnik transkrypcyjny Glycine 
max (NAC-19, NM_001255827.1) i dehydrogenaz  Glycine max [NADP] (GmMDH, 
NM_001369219.1). W korzeniach, po ekspozycji na stres, ekspresja genu Phyt a a w odmianach 

G. soja
poziomu ekspresji tego genu. Poziom ekspresji czynnik transkrypcyjny NAC-  

h testowanych odmianach, a GmMDH w 
korzeniach w odmianach Augusta, Fiskeby V i Toyomusume, 50% odnotowano dla 

G. soja genu Phyt h odmianach z 
G. soja o 40%. Poziom ekspresji  

NAC-
 w Fiskeby V i G. soja.  

ekspresji genu nac-19 
 poziomu ekspresji miR408 w 

ekspresji genu GmMDH 
lub utrzymywane na tym samym poziomie (w Fiskeby V). Tylko u jednej odmiany (G. soja) zaobserwowano spadek 
poziomu ekspresji genu GmMDH. Jedynie w odmiany Augusta zaobserwowano 
ekspresji genu GmMDH; w u G. soja. zaobserwowano wzrost 
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Phyt w korzeniach Augusta i Fiskeby V   soi. 
jego ekspresji eniu w odmianach Augusta, Fiskeby V i Toyomusume. 

Zmienione profile ekspresji  homeostazy redoks i transporty 
 

W
przeprogramowanie cent  [29-31]

 
o  ekspresji zidentyfikowanych podczas analizy. Ponadto, 

proces fotosyntezy podczas stresu, 
jak wykazano, 

cukru [29, 32]. Stres zimna otosyntez  2 [32-34]
dodatkowo potwierdzone w  badaniach,   
oraz metaboliz
warunkach stresu zimna. Glutation, organiczny magazyn siarki, w postaci zredukowanej (GSH) jest metabolitem 

[35]. Do chwili obecnej 
kilka publikacji [36-39]. W niskich 

wskazuje na ich potencjalny [40]

za, 5-oksoprolinaza (hydroliza 
ATP) i dehydrogenaza (NADP+)  jako cele miRNA o zmienionych poziomach ekspresji 

podczas stresu zimna.  
 

4E.  
1. Z kukurydzy zwyczajnej, odmian 

herbicydowy. 
2. Identyfikacja zmian typu SNP i  

 linii TL kukurydzy. 
3. Identyfikacja zmian we wzorach metylac . 
4. I badanych 
odmian kukurydzy. 
5. I tresu herbicydowego 
kukurydzy.  

6. O . 
7. A (Augusta i Fiskeby V) 

poddanych stresowi zimna. 
8. O  

odpowiedzi na w/w stres. 
9. Identyfikacja 348 nowych miRNA u soi. 
10. zaang warunki stresu zimna (metabolizm 

2, glutation i metabolizm glutationu). 

 
4F. Podsumowanie 



25 
 

Kukurydza i soja 
klimacie umiarkowanym, w tym w Polsce, od wielu lat. Wykazano ponadto, rodzime odmiany kukurydzy 

charakteryzuje odmienna  zatem 
wykazano, 

Zidentyfikowano zmiany na 
informacji genetycznej, tj. w genomach, w transkryptomach, pulach miRNA i 

degradomu. W wyniku przeprowadzonych analiz zidentyfikowano   
kukurydzy . Zbadano 

 i zidenty
s

metylowanych sekwencji w genomach w  o 18,64%. 
metylowan

ce w procesach 
ce  W toku 

uc  na stres, oparty o miR827-3p oraz 

Wykazano zatem,  kukurydzy na herbicydy jest znacznie bardziej skomplikowana 
tylko zmiana pojedynczej cechy (obserwowana 

odpo  

odmian na warunki stresu.  
odpowiedzi 

soi na warunki stresu zimna wybrano 3 odmiany soi (dwie odporne   
Toyumusume) oraz G. soja. Z badano 

w 3 tkankach 
przewidziano 348 nowych miRNA. A 162 czki miRNA, w tym konserwatywne miRNA specyficzne dla 

G. soja, co 
 Toyomusume. Analizy degradomu, 

 

takimi jak neutralizacja reaktywnych form tlenu  

arunkach kontrolowanego 
stresu (fitotron) oraz w warunkach polowych. poddane stresowi na 

etapie siewek i wzrostu 
 zaobserwowano jedynie u odmiany Fiskeby V poddanej stresowi w fazie R1 (redukcja 

stresowanych w fazie VE. W warunka
 wyst  stresu, odmiana ta  

 lepiej przystosow  
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