Zaver

Moja dizertacna praca bola venovana zvySeniu poznatkov o fungovani komplexnej
regulacnej siete transkripénych faktorov v sam¢om gametofyte Arabidopsis thaliana.
Transkripéné faktory su riadiacou jednotkou mnohych vyznamnych zmien nielen v rastlinnom
organizme a su zodpovedné za ich spravny ¢asovy a priestorovy priebeh. Ich odhalenie
vratane ich podrobnej funk¢nej charakterizacie je dolezitou sti¢ast'ou nasho poznania. Okrem
vyssie spomenutej snahy, d’alSou tlohou dizertacnej prace bolo vytvorenie inovativneho
konceptu prezentacie a hodnotenia dostupnych expresnych dat pochadzajacich z DNA
microarray ¢ipov a prevedenie tohto pristupu do praxe vo forme on-line databazy a
hodnotiacich néstrojov pre tieto expresné data.

Vysledky mojej dizertacnej prace je mozné zhrnit’ do nasledujtacich bodov:

1. Bola vytvorena on-line spristupnena databaza nazvana Arabidopsis Gene Family Profiler
(arabidopsisGFP, http://agfp.ueb.cas.cz/). Tato databaza vznikla za u¢elom poskytnutia
nového néstroja pre prezentdciu transkriptomickych dat, ktory umozni uzivatel'ovi rychly
a intuitivny sposob ich zobrazenia pomocou virtualnej rastliny. Virtudlna rastlina vyuziva
inovativny koncept "od jednoduchému k zlozitému", ale zaroven ponuka uzivatel'ovi aj
tradi¢né moznosti zobrazenia expresnych dat. Nasa databaza moze sluzit’ ako referencna
prirucka expresie jednotlivych génov a génovych rodin v rastline Arabidopsis thaliana za
fyziologickych podmienok v roznych ¢asovych obdobiach zivota rastliny a s oh’adom na
jej organy, pletiva ¢i jednotlivé bunky.

2. Dal3im vystupom mojej dizertaénej prace bola analyza siete neskorych transkripénych
faktorov regulujticich spravny vyvin samc¢ieho gametofytu po druhej pel'ovej mitoze
(PMI). In-silico identifikacia a vyber tychto transkripénych faktorov bol zaviseny
genotypovym a fenotypovym hodnotenim zrelych pelovych zin jednotlivych T-DNA
inzerénych linii s vyradenou funkciou rozli¢nych transkripénych faktorov. Celkovo som
analyzovala 37 T-DNA linii, ktoré prezentovali 21 neskorych transkripénych faktorov a
zastupovali rozne génové rodiny (C2H2 zinc finger, bZIP proteinova rodina, MADS-box
proteinova rodina a d’alsie). Nasla som a popisala niekol’ko transkripénych faktorov,
ktorych inzer¢na mutacia spdsobila vyrazné zmeny na vzhl'ade pel'ového zrna (napr.
mitve pel'ové zrna, zvyseny pocet pelovych zin s dvoma alebo jednym jadrom a d’alsie
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typy odchylok). K potencionalnym kandidatom pre najdenie d’alsich pel'ovo $pecifickych
regulatorov vyvinu v réznych metabolickych ¢i signélnych cestach patria At2g40620 gén
(bZIP protein), At3g10470 gén (C2H2 zinc finger protein), At3g57390 gén (MADS-box
protein), At4g05330 gén (C2H2 zinc finger protein), At5g54680 gén (bHLH protein)
alebo Atl1g35490 gén (bZIP protein).

3. Dalsim vystupom vo forme &lanku, ktory prezentujem v tejto dizertaénej praci je funkéna
charakterizacia atbZIP34 mutanta. Na tejto praci som sa podielala fenotypovou analyzou
zrelych pelovych zin a jej vyhodnotenim. atbZIP34 mutant bol odhaleny v priebehu
vyskumu siete transkripénych faktorov v samc¢om gametofyte Arabidopsis thaliana. Jeho
zrelé pel'ové zrna vykazuju cely rad odchylok pozorovanych na Grovni fluorescencnej a
elektronovej mikroskopie, napriklad defekty v tvare a forme exiny ¢i redukovany
endomembranovy systém. Na zaklade dostupnych vysledkov mojej kolegyne Antonie
Gibalovej, prvej autorky prislusnej publikacie a d’alsich clenov autorského kolektivu je
predpokladana ulohu AtbZIP34 faktora v spravnom formovani exiny a jeho zapojenie v
regulacii lipidového metabolizmu a/alebo bunkového transportu. Dalsia analyza
transkripcného faktora AtbZ1P34 je predmetom dizertacnej prace Antonie Gibalove;j.

4. Moja predchadzajuca analyza transkripénych faktorov (vid’ odstavec 2) odhalila
zaujimavu T-DNA liniu, ktora vykazovala vys$si podiel mrtvych pelovych zin a d’alsich
odchylok vo fenotype zrelych pelovych zfn v porovnani s divokymi rastlinami



Arabidopsis thaliana. Jednalo sa o liniu SAIL 1168 C11, ktora obsahuje inzerciu v géne
At1g70790. Moju pévodnu predstavu, ze ide o transkripény faktor C2H2 potvrdent
dostupnymi databazami transkripénych faktorov som naslednymi in-silico analyzami
nepotvrdila. Pomocou bioinformatickych nastrojov som v tomto géne odhalila len C2
doménu, ¢o aspon zatial’ jednoznacne vylucuje jeho funkciu ako transkripcnej regulacnej
jednotky. Moje d’alsie testy, ktoré uz nie st predmetom predlozenej dizertacnej prace
budt zamerané na definitivne vylucenie alebo ndjdenie novej DNA vézbovej domény.
Vystupom tejto ¢asti dizertacnej prace je funkéna charakterizacia At1g70790 génu, ktory
sme vzhladom na zvyseny pocet mitvych pelovych zrn nazvali DEPOLL (DEath
POLLen grains) gén. Vysledkom mojho skiimania bolo zistenie, Ze bielkovinovy produkt
DEPOLL génu je zodpovedny za spravne utvaranie intiny a/alebo funkéného prepojenia
plazmatickej membrany a steny pel'ového zrna. Nasledna analyza expresnych dat depoll
pelovych zin pochadzajiacich z DNA cipu odhalila niekol’ko skupin génov s potvrdenym
alebo predpokladanym vztahom k metabolizmu steny pelového zrna (lipid transferové
proteiny, polygalakturondzy, invertazy/pektin metylesterazové inhibi¢né proteiny,
xyloglukan endotransglukozylazy/hydrolazy). Vyskum tychto génov predstavuje d’alsi
potencial pre najdenie Specifickych komponentov nevyhnutnych pre spravne utvaranie
intiny pel'ového zrna vratane jeho funkéného prepojenia s plazmatickou membranou. V
neposlednom rade bude mojou d’alsou ulohou zistenie zapojenia a funkcie DEPOLL
proteinu s C2 doménou v konkrétnych metabolickych a/alebo signalnych cestach.



