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Hipoteza: Wzór ekspresji genów z rodziny CKX wskazuje na ich rolę w produktywności i/lub rozwoju systemu korzeniowego. 

Geny CKX należą do rodziny genów występującej w wielu gatunkach roślin. Kodują one dehydrogenazę cytokininy (CKX), która w sposób 
nieodwracalny rozkłada cytokininy do adeniny i odpowiedniego aldehydu. Prowadzi to do spadku stężenia tego hormonu w określonych tkankach 
i organach. Ekspresja genów z rodziny TaCKX i aktywność enzymu CKX jest tkankowo- i rozwojowo-specyficzna. Na związek omawianych genów z 
produktywnością wskazują wcześniejsze badania naszego zespołu prowadzone na jęczmieniu, w których wykazano zależność pomiędzy ekspresją 
wybranych genów z rodziny HvCKX w dojrzewających kłosach a liczbą nasion [1]. Świadczy to o silnej zależności pomiędzy zawartością cytokinin w 
organach generatywnych i produktywnością.        

Materiały i metody  
Do badań użyto 50 genotypów pszenicy jarej o 
zróżnicowanej produktywności. Izolację RNA z korzeni 
przeprowadzono za pomocą odczynnika TriReagent (Sigma 
Aldrich) zgodnie z procedurą producenta. RNA z kłosów 
izolowano dodatkowo procedurą z użyciem buforu z SDS. 
Na uzyskanych matrycach przeprowadzono odwrotną 
transkrypcję (Thermo Scientific) i wykorzystano je w 
ilościowej analizy RT-PCR.  Wykonana została analiza 
aktywności enzymu CKX w korzeniach i kłosach zgodnie z 
procedurą opracowaną przez Frebort i in. [3] i 
zoptymalizową w trakcie wcześniejszych badań zespołu. 
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Zależność pomiędzy poziomem ekspresji TaCKX1 a produktywnością. Niska ekspresja w kłosie 
7DAP i w korzeniu wpływa na wyższą zawartość cytokinin w danych organach, co pozytywnie 
oddziałuje na potencjał plonotwórczy roślin [1, 2]. 
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Korzeń Profile ekspresji genów z rodziny TaCKX 
względem genu referencyjnego (ADP-
ribosylation factor), na podstawie których 
wybrano geny do dalszych analiz. RNA z kłosa 
0, 7 i 14 DAP izolowano dwiema metodami i 
wykazano, że procedura z użyciem buforu z 
SDS korzystnie wpływa na poziom detekcji 
ekspresji CKX. 

Wyniki: Ekspresję względną wybranych genów (TaCKX1, TaCKX2, TaCKX5) sprawdzano w korzeniu oraz w kłosie 7 DAP. Uzyskane wartości ekspresji 
względnej badanych genów w kłosach przedstawiono poniżej na wykresach. W korzeniu 5 dniowej siewki nie wykazano ekspresji żadnego z 
badanych genów. W pomiarze aktywności enzymu CKX wartość względną obliczano w stosunku do Ostki. Średnia aktywność w korzeniach 
wynosiła 0,569 (HR Strzelce) oraz 1,066 (HR Danko). W przypadku kłosów uzyskane wartości wynoszą analogicznie 1,075 oraz 0,872. 

Wnioski: Nasze badania wykazały, iż metoda izolacji RNA 
z dojrzewających kłosów w istotny sposób wpływa na 
poziom detekcji ekspresji genów z rodziny TaCKX. 
Negatywna korelacja pomiędzy ekspresją genów TaCKX1 
oraz TaCKX5 w kłosach 7 DAP a plonem potwierdza 
wpływ tych genów na potencjał plonotwórczy pszenicy.  
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