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Perspektywy i wyzwania hodowli roslin
W erze postgenomowej

1. Wstep

Gatunki roslin, ktére obecnie sa uprawiane na szeroka skale, powstaly w wyniku
procesu domestykacji oraz stopniowego, dlugotrwalego wprowadzania zmian cech ilo§-
ciowych i jakosciowych w wyniku naturalnej, jak i kierowanej przez czlowieka selekcji.
Sposréd 400 000 gatunkow roslin, mniej niz 200 zostalo udomowionych i wykorzysty-
wanych jako Zrédlo zywnosci i paszy, a jedynie 12 gatunkéw roélin zapewnia az 75% spo-
zywanej na $wiecie zywnosci [1]. Poczatkowo doskonalenie roslin uprawnych opierato
sie na ocenie i osadzie rolnikéw, ktérzy wybierali rosliny dajace wysoki plon o dobrej
jako$ci do dalszej uprawy i hodowli, odrzucajac przy tym te, ktére radzily sobie gorzej
w danych warunkach geoklimatycznych. W zwiazku z tym mozna powiedzieé, ze rozwdj
w rolnictwie i naukach przyrodniczych juz od zarania dziejéw jest wynikiem przede
wszystkim odkry¢ naukowych, a takze wprowadzania innowacyjnych rozwiazan, ktére
czasem okazywaly sie rewolucyjne, jak np. fermentacja produktéw zywno$ciowych,
wprowadzenie nawozéw nieorganicznych czy, catkiem niedawno, zastosowanie trans-
formacji genetycznej roélin. W produkcji rolnej, szczegblnie w ostatnich kilku dziesie-
cioleciach, dokonano znacznego postepu, ktéry mozliwy byt miedzy innymi dzieki zasto-
sowaniu szerokiej gamy narzedzi biotechnologicznych. Umozliwily one poznanie geno-
méw wielu gatunkéw roslin i zwierzat, a takze manipulacje na poziomie informacji gene-
tycznej i stworzenie odmian genetycznie zmodyfikowanych. Mimo to potrzeba doskona-
lenia odmian i zwiekszania produkcji rolniczej jest coraz wieksza i wiaze sie z nieusta-
jacym przyrostem ludno$ci na §wiecie, a takze z globalnymi zmianami klimatycznymi,
ktérym towarzyszy wieksze narazenie upraw na stresy biotyczne i abiotyczne. Przed rol-
nictwem XXI w. stoja trzy gléwne zadania - zapewnienie zréwnowazonego rozwoju
(uprawianie roslin na duza skale z zachowaniem wlasciwej réwnowagi ekologicznej),
bezpieczeristwa zywnosci (zaré6wno pod wzgledem jej ilo$ci, jak i jako$ci, tak aby dostar-
czala odpowiednia ilo$¢ kalorii, ale takze biatek, lipidéw, witamin i innych sktadnikéw
odzywczych) oraz produkcji biomaterialéw pochodzenia roslinnego (biopaliwa, farma-
ceutyki, bioplastiki). Rolnictwo klasyczne nie jest w stanie zaspokoi€ stale rosnacego
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Swiatowego popytu na produkty pochodzenia roslinnego, wiec przetrwanie czlowieka
zalezy od umiejetnego taczenia klasycznej hodowli i uprawy roslin z najnowszymi osiag-
nieciami biotechnologii rolniczej. Zielona Rewolucja w latach 60. XX w. doprowadzita
do 10-krotnego wzrostu produkcji pszenicy w Indiach i kilku innych krajach potudniowo-
wschodniej Azji oraz umozliwila wyzywienie 3 razy wiekszej liczby ludno$ci. Podobnie
wykorzystanie karlowatych odmian ryzu doprowadzito do wzrostu produktywnosci rol-
nictwa [2]. Jednak zalety tych rozwiazan zostaly juz wykorzystane i obecnie nalezy po-
szukiwad alternatywnych metod umozliwiajacych postep w hodowli i doskonaleniu roslin
uprawnych, ktéry skutkowatby wzrostem plonéw czy lepszym przystosowaniem do
zmieniajacych sie warunkéw klimatycznych. Wykorzystanie najnowszych osiagniecina-
rzedzi biologii molekularnej na pewno przyspieszy osiagniecie tego celu.

2. Narzedzia biologii molekularnej w doskonaleniu roslin uprawnych

Szacuje sie, ze do 2050 r. liczba mieszkaricéw Ziemi zwiekszy sie z 7 do ponad 9 mld.
Spodziewany jest niemal czterokrotny wzrost wielkosci §wiatowej gospodarki, ktéremu
towarzyszyc¢ bedzie rosnace zapotrzebowanie na energie i zasoby naturalne. Przewiduje
sie réwniez, ze ze wzgledu na potrzebe wyzywienia rosnacej liczby ludno$ci o zmie-
niajacych sie preferencjach zywieniowych, w nastepnej dekadzie nastapi globalna
ekspansja powierzchni gruntéw rolnych, choé¢ tempo tego wzrostu bedzie sie zmniej-
szaé. Mimo ze wzrost populacji bedzie wywieral ogromna presje na rolnictwo §wiatowe,
popytnajego produkty moze zostac zaspokojony poprzez polaczenie rozszerzenia upra-
Wy na tereny marginalne i niewykorzystywane dotychczas grunty, wprowadzanie no-
wych typéw upraw i nowoczesnych technologii.

Przez lata udoskonalanie roélin uzytkowych przeprowadzano na drodze bardzo cza-
sochtonnej kierowane;j przez cztowieka hodowli i selekcji tych odmian, ktére wykazywa-
ly wielopokoleniowe zmiany jako$ciowe iiloSciowe. Ta tradycyjng droga uzyskano wiek-
szo$¢ z wykorzystywanych w dzisiejszym rolnictwie odmian ros§lin uprawnych. Jednakze
metody tradycyjne przestaly byc juz wystarczajace, aby zabezpieczy¢ obecne i przyszle
zapotrzebowanie ludzkosci na zywnos$¢. Jedyna mozliwa i zarazem sluszna droga ulep-
szenia odmian roslin uzytkowych, zwiekszania odpornosci na szkodniki czy niekorzystne
warunki Srodowiskowe, a takze zwiekszenie plonowania jest, jak sie wydaje, wykorzys-
tanie technik biotechnologicznych. Rozpoczeta w ostatniej dekadzie era ,,omics” (ana-
lizy genoméw, modyfikacji DNA, transkryptoméw, profili biatkowych czy sktadu meta-
bolitéw) znacznie zbliza nas do dogltebnego i calo$ciowego zrozumienia sieci zaleznosci
regulacji wzrostu i rozwoju roslin i ich odpowiedzi na zmieniajace sie warunki §rodo-
wiska. Ponizej scharakteryzowano metody genomowe zwigzane zaréwno z genomika
strukturalna, jak i funkcjonalng oraz metody biologii systemowej, ktére wniosty wkiad
w rozwdj biotechnologii roélin.
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Metody genomowe

Postep w dziedzinie technologii, a takze zapotrzebowanie i wyzwania nowoczesnego
rolnictwa doprowadzily do zaprzegniecia technik wysokoprzepustowych do analizy geno-
mdéw roslin uprawnych w celu ich pézniejszego wykorzystania do ulepszania istniejacych
odmian. Takie podej$cie zorientowane na poznawanie genoméw pozwala na uzyskanie
informacji zaré6wno o rejonach kodujacych informacje o strukturze biatek (genowych),
jak i miedzygenowych; oba rodzaje moga zostac z powodzeniem zastosowane do ulep-
szania odmian roslin uprawnych.

Genomika funkcjonalna

Polega ona na poznawaniu funkcji genéw i opisywaniu zaleznosci oraz oddziatywan
miedzy genami w sieciach regulatorowych. Do genomiki funkcjonalnej zaliczy¢ mozna
techniki takie, jak sekwencyjne znaczniki ekspresji — EST (ang. Expressed Sequence
Tags), SAGE (ang. Serial Analysis of Gene Expression) czy MPSS (ang. Massively Pa-
rallel Signature Sequencing). EST-y to fragmenty sekwencji uzyskane z cDNA (powstaja
na bazie transkryptéw). Reprezentuja zatem fragmenty sekwencji powstalych na drodze
transkrypcji, czyli posiadaja potencjalng zdolno§é do kodowania biatek. Sekwencjono-
wanie EST-6w wykorzystywane jest szczegdlnie czesto w przypadku organizméw o nie-
znanych, duzych genomach np. roslin uprawnych. Obecnie w bazie danych NCBI (ang.
National Center for Biotechnological Information) zdeponowanych jest przeszto milion
EST-6w dla tak waznych z ekonomicznego punktu widzenia roslin, jak: kukurydza, soja,
pszenica czy ryz [3]. EST-y uzyskiwane z réznych tkanek, etapéw rozwojowych czy wa-
runkéw stresowych stuza do szacowania zmian w poziomach ekspresji genéw [4]. Tech-
nike SAGE opracowano w celu ilo§ciowego okreslania tysiecy transkryptéw jednoczes$-
nie. W tym podejsciu krétkie fragmenty powstajace podczas transkrypcji laczone sa
w diugie konkatamery i sekwencjonowane, dajac poziom calkowitej transkrypcji [5, 6].
Pomimo Ze technika ta nie jest szeroko wykorzystywana do badari genoméw ro§linnych,
juz jej pierwsze zastosowanie doprowadzilo do identyfikacji nowych genéw, a takze
zaproponowania nowych funkcji znanych genéw w siewkach ryzu [7]. Z kolei MPSS
umozliwia sekwencjonowanie milionéw sekwencji jednocze$nie dzieki wiazaniu dtugich
fragmentéw sekwencji do mikrokuleczek [8]. Co wazne, dzieki sekwencjonowaniu diuz-
szych fragmentéw i zastosowaniu technik wysokoprzepustowych uzyskuje sie informac-
je na temat transkryptéw wystepujacych takze w mniejszych ilo§ciach (znacznie wieksza
specyficzno$é i czuto$é metody). U roslin technika MPSS zostata wykorzystana, obok
analizy transkryptéw, do badania zmian w poziomach krétkich czasteczek RNA [9, 10],
ktére odgrywaja bardzo istotna role w odpowiedzi organizmdéw, nie tylko roslinnych,
na zmieniajace sie warunki srodowiska i czynniki wywolujace stresy biotyczne i abio-
tyczne [11].
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Metody oparte na zjawisku hybrydyzacji

Sa to gléwnie techniki opierajace sie na hybrydyzacji docelowego DNA z cDNA lub
sondami oligonukleotydowymi przyczepionymi do powierzchni plytki hybrydyzacyjne;.
Techniki te wymagaja znajomo$ci sekwencji transkryptéw, ktére zamierza sie ana-
lizowaé. Analizy mikromacierzowe przeprowadzono na szerokg skale dla modelowych
roSlin, takich jak Arabidposis thalianai ryzu, ktérych genomy sa juz poznane [12-15].
Technikami tymi przeanalizowano réwniez zmiany w poziomach ekspresji transkryptéw
pod wplywem warunkéw stresowych innych waznych roslin uprawnych, takich jak psze-
nica [16], jeczmien [17], kukurydza [18] czy bawelna [19].

Genomika strukturalna

Techniki zaliczane do tzw. genomiki strukturalnej maja na celu poznanie, zlokalizo-
wanie i ulozenie fragmentéw genomu na chromosomach, skupiaja sie one zatem nie na
okreslaniu funkcji genéw, ale na ich fizycznej strukturze i rozmieszczeniu w obrebie
genomé6w. Wraz z technikami genomiki funkcjonalnej pozwalaja na catkowite scharak-
teryzowanie genoméw badanych organizmow. Do najczesciej wykorzystywanych do tego
celu technik naleza:

a) Sztuczne chromosomy bakteryjne BAC (ang. Bacterial Artificial Chromosome)

BAC jest zrekombinowanym DNA powstalym na bazie plazmidowego DNA bakterii
Escherichia coli, wykorzystywanym w technikach inzynierii genetycznej jako wektor do
klonowania DNA. Wykazuje zdolno$c do przyjmowania duzych fragmentéw obcego DNA
dtugosci od 100 kpz do 350 kpz. W ciagu ostatniego dziesieciolecia udoskonalanie tech-
nik sortowania chromosoméw umozliwito tworzenie bibliotek BAC-6w. Powstale naich
bazie mapy fizyczne nie tylko zestawiaja dane w kontigi, ale takze sluza za szkielet do
sktadania sekwencji genoméw referencyjnych. Przy braku zsekwencjonowanych geno-
méw referencyjnych informacje uzyskiwane z bibliotek BAC-6w dodaja wiele bardzo cen-
nych informacji o strukturze i ewolucji genoméw, np. w przypadku pszenicy [20, 21],
jeczmienia [22] czy tez zyta [23].

b) Sekwencjonowanie genom6éw i mapowanie

Ogromny postep technologiczny dokonany w ostatnich 20 latach doprowadzit do
rozwoju nowoczesnych, wysokoprzepustowych technik sekwencjonowania genoméw
(NGS, ang. Next Generation Sequencing) na platformach, np. Roche 454 GS FLX Tita-
nium (www.roche454.com) czy tez [llumina Solexa Genome Analzyer (www.illumina.
com). Ta drogg uzyskuje sie bardzo szczegétowe informacje na temat organizacji geno-
méw, sekwencji kodujacych i niekodujacych, regulatorowych, elementéw powtérzonych
czy tez zawarto$ci par GC [24]. Stosujac technologie NGS, mozna sekwencjonowaé
nawet bardzo duze genomy, cho¢ staje sie to wtedy bardzo kosztowne. Dodatkowo obec-
no$¢ w genomach wielu roslin o walorach przemystowych, takich jak kukurydza, duzej
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ilo$ci sekwencji powtérzonych i mobilnych elementéw genetycznych utrudnia uzyski-
wanie jednoznacznych wynikéw. W przypadku roslin o poliploidalnych genomach (np.
pszenica) napotykamy kolejne trudno$ci — obecno$é genoméw homologicznych i paralo-
gicznych loci [25]. Jeszcze do niedawna sadzono, Ze poznanie i opracowanie pelnej sek-
wencji genomo6w takich roélin jest nieosiagalne, niemniej przy tak szybkim postepie no-
wych technik analizy genomow staje sie coraz bardziej realne.

¢) Markery molekularne

Najcze$ciej wykorzystywanymi markerami molekularnymi w genomice sa polimor-
fizmy pojedynczych nukleotydéw (SNP, ang. Single Nucleotide Polymorphisms) [26].
Identyfikowane sa w drodze resekwencjonowania transkryptéw, czy tez poréwnywania
réznych genotypow w obrebie gatunku, w przypadkach gdy w bazach danych zostalo ich
zdeponowanych wiele. SNP-y wystepuja obficie w genomach réznych organizméw, stad
ich wysoka warto$¢ jako markeréw.

Inna grupa markeréw sa ISBP-y (ang. Insertion Site-Based Polymorphisms), bazuja
one na zjawisku polimorfizméw insercyjnych obserwowanych w rejonach potaczen sek-
wencji powtérzonych duzych i skomplikowanych genoméw. Okoto 50-60% markeréw
ISBP jest specyficznych dla danego locus [27].

MAS (ang. Marker Assisted Selection) oznacza wykorzystanie markeréw molekular-
nych do hodowli odmian roslin uzytkowych o ulepszonych cechach, takich jak np. odpor-
no$¢ na szkodniki, zwiekszona tolerancja na warunki stresowe czy wysokie plonowanie
[28]. Aby stosowanie takich markeréw byto owocne, wybrana ceche najlepiej skorelowac
z dwoma markerami, ktére ja otaczaja (optymalna odleglo$¢ to mniej niz 5 cM) [28].

Biologia systemowa

Postep technologiczny dokonany w ostatnich dziesiecioleciach po raz pierwszy
w historii pozwala nam spojrzeé na komérke i procesy w niej zachodzace z calo$ciowego
punktu widzenia. Holistyczne podejécie, na ktére sktadaja sie analizy metylomu, trans-
kryptomu, degradomu, proteomu czy metabolomu, pozwalaja na glebsze zrozumienie
bardzo skomplikowanych sieci zalezno$ci proceséw zachodzacych w zywych organiz-
mach. Najbardziej do tej pory popularne byly analizy transkryptoméw réznych orga-
nizmé6w. Analizuje sie ta droga zmiany w poziomach ekspresji poszczegélnych genéw.
Analizy mozna uzupehic¢ o sekwencjonowanie degradomu, czyli fragmentéw RNA
powstalych na drodze specyficznej degradacji. Pelniejszy obraz skomplikowanej sieci
regulacji ekspresji genéw otrzymamy, jezeli przeprowadzimy analizy profili krétkich
regulatorowych RNA. Sa to 20-24 nukleotydowe czasteczki, ktére na zasadzie kom-
plementarno$ci parujg z docelowymi mRNA i prowadza do inhibicji tworzenia biatek na
skutek ciecia matrycowych RNA badZ inhibicji procesu translacji. Weryfikacja danych
uzyskanych z zastosowaniem wymienionych technik moze by¢ analiza proteomu komér-
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kowego, a takze modyfikacji potranslacyjnych biatek. Dodatkowo analizy mozna posze-
rzy¢ o informacje na temat DNA i wysoko wydajnymi technikami analizowac¢ stopieri
i miejsce jego metylacji, a takze modyfikacje biatek histonowych (metylacje, acetylacje,
fosforylacje). Takie modyfikacje reguluja transkrypcje poszczegdlnych fragmentéw ge-
nomu. Jako$§¢ i ilo§¢ danych uzyskiwanych jest bardzo wysoka, problemem pozostaje
nadal préba integracji tych wszystkich danych w jedna spdjna i logiczna calosé.

Wysoko wydajne metody ,,omics” utatwiaja identyfikacje nowych genéw iich funkcji.
W biologii systemowej prébuje sie zlozyc¢ w calo$é poszczegdlne molekularne fragmenty
i dopasowac je w funkcjonalne sieci czy tez modele utworzone w celu opisywania lub
przewidywania dynamicznych zmian zachodzacych w organizmach w zmieniajacych sie
warunkach §rodowiska. Takie zintegrowane podejscie umozliwia dogtebne poznanie
odpowiedzi roslin na stresy abiotyczne. Ponadto dodatkowych informacji dostarczyé
moga takze metaanalizy (wtérne odkrywanie wiedzy metoda uogdlniania informacji za-
wartych w publikacjach czy zZrédlach pierwotnych). Na podstawie wynikéw analizy lite-
ratury naukowej z zakresu stresu suszy z ostatnich 15 lat zaproponowano model
odpowiedzi roslin na susze [29]. Przedstawiono w nim role takich czasteczek, jak cukry,
hormony (ABA, etylen, auksyny, cytokininy, kwas salicylowy, gibbereliny czy bra-
sinosteroidy) czy tez reaktywnych form tlenu (ROS, ang. reactive oxygen species), re-
aktywnych form azotu (RNS, ang. reactive nitrogen species) i metabolizmu azotu. Wyka-
zano w ten sposéb wysoce skomplikowana nature odpowiedzi roslin na stresy abiotycz-
ne.

W odpowiedzi na zmieniajace sie warunki §rodowiskowe zaobserwowano réwniez
zmiany w poziomach ekspresji wielu genéw. Jednakze ze wzgledu na skomplikowanie
sieci zalezno$ci miedzy powstawaniem transkryptéw a innymi procesami zachodzacymi
w komérce w czasie odpowiedzi na warunki stresowe, w celu udoskonalenia odmian
przemystowych konieczne jest przeprowadzenie fenotypowania (wraz z testami polowy-
mi).

Dalszy postep w dziedzinie biotechnologii roslin i rolnictwa zalezy od sposobu wy-
korzystania wielu réznych naukowych odkry¢ z zakresu biologii komérki, biochemii,
metabolizmu, réznych ,,omics”, biologii systemowej, bioinformatyki itd. Ostatnie lata
obfituja w rozwdj rozmaitych inzynierii genomowych umozliwiajacych wprowadzanie
zmian w ekspresji konkretnych genéw. Jedna z bardzo obiecujacych do wykorzystania
w ulepszaniu ro$lin przemystowych technik jest tzw. CRISPR-Cas9 (ang. The Clustered
Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats). Oparta jest ona na wykorzystaniu
endonukleazy kierowanej przez RNA. Dzieki jej zastosowaniu mozliwe jest specyficzne
rozpoznawanie sekwencji, na ktéra chcemy wplynac [30]. Sposrdd wielu mozliwych zas-
tosowari tej techniki jest wprowadzanie insercji badz delecji (ang. /nDels) w sekwen-
cjach docelowych, prowadzac do zmian ramki odczytu, wprowadzenia przedwczesnego
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kodonu stop kierujac w ten sposéb docelowy mRNA na $ciezke degradacji. System ten
mozna réwniez wykorzysta¢ do wprowadzania specyficznych modyfikacji nukleoty-
dowych, do aktywacji lub hamowania ekspresji wybranych genéw, zmiany poziomoéw wy-
branych niekodujacych regulatorowych RNA czy tez znakowania znacznikami floures-
cencyjnymi konkretnych fragmentéw genomu.

Wszelkie ulepszenia odmian roslin przemystowych wymagaja przej$cia bardzo rygo-
rystycznych procedur testowania. Czynnikami najcze$ciej ulepszanymi sg wydajnos¢é
produkgcji, ale takze ijakoS¢ (np. zawartosc¢ sktadnikéw odzywczych, smak, kolor, aromat
czy mozliwo$ci i czas przechowywania). W czasach zmian klimatycznych jednymi z naj-
wazniejszych celow programéw doskonalenia odmian jest uodparnianie roslin na warun-
ki stres6w biotycznych i abiotycznych, takich jak susza, zasolenie, ekstremalne tempe-
ratury czy zanieczyszczenie Srodowiska. W wyniku przeprowadzenia wielu eksperymen-
téw w ciagu kilku ostatnich dekad udato sie zidentyfikowaé wielu ,,graczy” w skompli-
kowanych sieciach odpowiedzi i adaptacji do warunkéw stresowych [31].

Wiedza uzyskana w wyniku przeprowadzanych eksperyment6éw i analiz naukowych
jest jednak tylko pierwszym krokiem w ulepszaniu ro$lin uprawnych. Kolejne etapy
obejmuja przedpolowe fenotypowanie, aby zwiekszy¢ liczbe osobnikéw o wysokim po-
tencjale wykorzystania w rolnictwie. Wczesne etapy wytwarzania ulepszonych roslin
obejmuja regeneracje roslin in vitro, fazy przesiewania kandydatéw i rozwoju, wyboru
linii, ktére wykazuja wysoka tolerancje na czynniki stresowe, utrzymujac pozostate
pozadane cechy, takie jak ilo§¢ i jako$¢ wzrostu na wysokim poziomie. W rzeczywistos$ci
podczas procesow selekcji polowej i analizy tysiecy roélin, co jest nie tylko czasochton-
ne, ale i bardzo kosztowne, wybiera sie jedynie kilku kandydatéw wykazujacych poza-
dane cechy [32-34]. Optymalnym rozwiazaniem byloby zatem wprowadzenie diagnos-
tycznych platform przesiewowych charakteryzujacych sie wysoka wydajno$cia i rozdziel-
czo$cig w analizie cech fizjologicznych (ang. physiological performance). Taki system
oceny fenotypéw znacznie przyspieszylby proces ulepszania roslin i pozwolilby na ciagly
pomiar zachowania roslin w kontrolowanych warunkach stresowych, tak aby na wczes-
nych etapach rozwoju wyeliminowac osobniki gorzej przystosowane [35, 36]. Kilku wy-
branych kandydatéw nalezaloby w kolejnym etapie przebadac szczegélowo w standar-
dowych warunkach polowych, tak aby w efekcie wylonic¢ osobniki charakteryzujace sie
wysoka tolerancja na stres i pozostalymi pozadanymi cechami.

3. Rosliny jako Zrédlo biomaterialow i biopaliw

Jednym z gléwnych zadan rolnictwa i le$nictwa jest zwiekszenie ilo$ci otrzymy-
wanego z upraw plonu, a takze jego jako$ci. Dotyczy to zaréwno produkcji zywnosci, jak
i produkcji drewna, widkien czy tkanin. Bogactwo metabolitéw roslinnych bylo wyko-
rzystywane przez ludzkos¢ przez ostatnie kilka tysiecy lat — do produkcji barwnikéw,
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przypraw, perfum, insektycydéw, a takze substancji leczniczych czy trucizn. Od tysiac-
leci ludzkosé wykorzystuje rosliny jako odnawialne Zrédlo biomaterialéw, a dzieki coraz
glebszemu poznaniu §wiata roslin, zwiekszamy mozliwo$é korzystania takze z sze-
rokiego spektrum metabolitéw wtérnych (SM, ang. secondary metabolites), ktére pro-
dukuja. Dotychczas zidentyfikowano ponad 200 000 takich zwiazkéw [37], w tym wiele
polimeréw, a do tego nalezy doliczy¢ kilka tysiecy metabolitéw pierwotnych (PM, ang.
primary metabolites), ktére produkowane sg przez rosliny i mogg by¢ z nich pozyski-
wane przy stosunkowo niskim nakltadzie §rodkéw. Nowe technologie i techniki umozli-
wiajace zmiany w szlakach metabolicznych zostaly z powodzeniem zaimplementowane
do pozyskiwania i modyfikowania zaréwno ilosci, jak i jako$ci PM wykorzystywanych
w przemysle spozywczym, chemicznym czy energetycznym. Dotychczas zmieniono
sktad weglowodan6w, np. rozmieszczenie iilo$¢ ziaren skrobi, stosunek amylopektyny
do amylozy czy ilo$¢ produkowanych fruktanéw. Ingerowano takze w zawartos¢ biatka
ijego sklad aminokwasowy oraz w sklad tluszczéw (zmieniono stosunek kwaséw tlusz-
czowych nasyconych do nienasyconych czy ilo§¢ specyficznych i cennych olejkéw). Nale-
zy podkresli¢, ze produkcja metabolitéw roslinnych nie wymaga dodatkowych naktadow
energii, a jedynie te pozyskiwana ze storica w procesie fotosyntezy. Doniesienia z ostat-
nich lat zwracaja ponadto uwage, ze dlugotrwale spozywanie w nieznacznych ilo§ciach
niektérych SM ma dobroczynny wplyw na zdrowie ludzi i zapobiega powstawaniu no-
wotworéw i innych przewleklych chordb, co zwieksza zainteresowanie roslinami jako
biotechnologicznymi fabrykami do produkcji nowych farmaceutykéw czy nutraceutykéw
[38]. Obecnie zastosowanie roslin jako ,,.zielonych fabryk” staje sie wrecz konieczno$cia
w zwiagzku z wyczerpywaniem sie zt6z paliw kopalnych, ktére sa nie tylko Zrédlem ener-
gii, ale takze tworzyw sztucznych i innych substancji chemicznych oraz przymusem
zwiekszenia sekwestracji wegla i zmniejszenia zanieczyszczenia powietrza. Pozyskiwa-
nie metabolitéw roslinnych obejmuje dwie gléwne metody: 1) bezpo$rednia modyfikacje
i doskonalenie szlakéw metabolicznych obecnych w danej ro§linie lub 2) produkcje
w organizmach ro$linnych substancji naturalnie w nich niewystepujacych (najczesciej
dotyczy to farmaceutykéw). Wykorzystanie pelnego potencjatu produkcyjnego roslin jest
mozliwe dzieki wykorzystaniu nowoczesnych metod inzynierii genetycznej i bio-
technologii (rozdz. 2), a takze stale rosnacej ilo$ci danych dotyczacych wszelkich aspek-
téw funkcjonowania roslin (od danych fenotypowych, przez genomowe, transkrypto-
miczne czy metabolomiczne). Ponizej znajduje sie opis produktéw pochodzenia ro$lin-
nego, ktére sa obecnie obiektem rozwoju biotechnologii rolniczej.

Biopaliwa
Jako biopaliwo na najwieksza skale wykorzystuje sie obecnie etanol produkowany
z ro$lin bogatych w skrobie i inne weglowodany, takich jak kukurydza czy trzcina cukro-
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wa. Surowce do produkcji biopaliw pochodza z dwéch Zrédel: upraw rolniczych i zaso-
béw le$nych — szacuje sie, ze w Stanach Zjednoczonych catkowita roczna ilo§¢ biomasy,
ktéra moze by¢ uzyta do produkcji bioetanolu to ok. 1,4 mld ton suchej masy, w tym
1 mld pochodzi z rolnictwa i upraw ro§lin jadalnych, a 400 miIn ton dostarcza le$nictwo
(gléwnie z szybko rosnacych drzewostanéw topoli, eukaliptusa, sosny taeda i wierzby)
oraz z upraw roslin energetycznych, takich jak sorgo, proso rézgowe czy miskant, ktére
czesto rosng na nieuzytkach i glebach slabej jako$ci. Zwiekszona produkcja biopaliw
z roélin wykorzystywanych w przemysle spozywczym moze miec¢ negatywny wplyw na
ceny zywno$ci, dlatego coraz wiekszy nacisk ktadzie sie na wykorzystanie bogatych
w lignine i celuloze drzew czy wymienionych roslin energetycznych, ktére sa Zrédiem
tzw. biopaliw drugiej generacji. Rzad Stanéw Zjednoczonych przyjat zatozenie zasta-
pienia 36 bilionéw galon6w ropy naftowej zuzywanej w sektorze transportu na biopaliwa
do roku 2022. Podobne cele dla produkcji odnawialnych Zrédel paliwa przyjely paristwa
Unii Europejskiej, a takze Nowa Zelandia, Australia, Brazylia, Chiny czy Kanada. Bio-
masa roslinna odegra z pewnoscia gléwna role jako odnawialne niskoemisyjne Zrédlo
energii, ktére bedzie zastepowad paliwa kopalne. Jednak czas potrzebny do osiagniecia
wystarczajaco wysokiego poziomu produkcji biopaliw pozostaje nadal pod znakiem
zapytania [1].

Biopolimery i enzymy

W tej kategorii znajduje sie wiele nowych polimeréw produkowanych w transge-
nicznych ro§linach, takich jak biodegradowalne termoplastiki i elastomery, polisacha-
rydy stosowane w metodzie oczyszczania przez powinowactwo, a takze odporne na tem-
perature i zasolenie enzymy majace zastosowanie w przemysle spozywczym, w produk-
cji detergent6éw i papieru (np. amylazy, celulazy, trypsyna). Rosliny z powodzeniem wy-
korzystano takze do produkcji polimeréw bialkowych - jedwabiu, kolagenu i elastyny,
ktére znane sa ze swojej wytrzymatosci, trwalosci, elastyczno$ci i tzw. biokompaty-
bilno$ci. Liczne zalety tych materiatéw umozliwiajg ich stosowanie w produkcji widkien,
biofilméw, zeli, ktére nastepnie sa stosowane w inzynierii tkankowej, przy systemach
dostarczania lekéw czy projektowaniu urzadzen medycznych [39].

Terapeutyki i nutraceutyki

W ciagu ostatnich dekad wiekszo$¢ nowo zatwierdzanych lekéw wywodzila sie lub
byla inspirowana naturalnymi produktami pochodzenia roslinnego, a rosliny lecznicze
pozostaja nadal dla ponad dwéch trzecich populacji §wiata podstawa opieki farmaceu-
tycznejimedycznej [40]. Do produkcji biatek o znaczeniu terapeutycznym - antygenow
i szczepionek czy substancji terapeutycznych takich jak kwas hialuronowy czy kolagen
zastosowano metode trwalej transformacji jadrowej informacji genetycznej, jak réwniez
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transformacje plastydéw i ré6znego rodzaju metody uzyskiwania przej$ciowej ekspresji
genéw w organizmach roslinnych. Dzieki wykorzystaniu nowych technologii FDA za-
akceptowalo pierwsze rekombinowane bialko pochodzenia roslinnego do leczenia cho-
roby Gauchera, a kilka kolejnych bialek, ktére sa w fazie klinicznej badan, uzyskato zgo-
de na produkcje [41]. Podjeto takze préby stworzenia tzw. jadalnych szczepionek —
wykazano, ze antygeny wykorzystywane w szczepieniach moga z powodzeniem by¢ pro-
dukowane w organizmach roslinnych, a po zjedzeniu danej rosliny uzyskuje sie zar6wno
miejscowa, jak i ogélnoustrojowa odpowiedZ immunologiczna, ktéra zapewnia ochrone
przed infekcjami bakteryjnymi i wirusowymi. Podawane doustnie autoantygeny sku-
tecznie zapobiegaly takze powiktaniom w cukrzycy typu I i hemofilii, podobnie produ-
kowana przez rosliny proinsulina oraz ekspandyna-4 przyjmowane doustnie obnizaly po-
ziom cukru we krwi chorych na cukrzyce z wydajnoscia poréwnywalna do stosowanych
powszechnie iniekcji [42]. Zesp6l polskich naukowcéw zoptymalizowat z kolei produkcje
antygenu powierzchniowego wirusa zapalenia watroby typu B w salacie, ktéry moze by¢
wykorzystywany jako jadalna szczepionka [43]. Szczegblnie w krajach rozwijajacych sie
wykorzystanie ro$lin jako platformy do produkcji i dostarczania lekéw jest wysoce
uzasadnione w zwigzku z latwoécia ich produkcji, dostarczania i przechowywania
(jadalne szczepionki nie wymagaja skomplikowanych i kosztownych metod fermentacji,
systemo6w oczyszczania, przechowywania w chtodni i dostarczania do pacjentéw w jato-
wy i sterylny sposéb).

Zwieksza sie takze zainteresowanie ro§linami jako zZrédlem tzw. nutraceutykéw. Sa
to substancje wykazujace wlasciwosci prozdrowotne izolowane lub oczyszczane z roslin
jadalnych, ktére sa dostepne najczesciej w formie pigulek (w przeciwieristwie do tzw.
zywno$ci funkcjonalnej, ktéra jest spozywana jako normalny element diety i oprécz dos-
tarczania sktadnikéw odzywczych jest takze Zrédlem substancji prozdrowotnych, ktére
zapobiegaja wystepowaniu chordéb takich jak nadci$nienie czy nowotwory). Do grupy nu-
traceutykéw zalicza sie takie substancje, jak izoflawony pozyskiwane z soi, ktére przyj-
mowane sg przez kobiety w okresie menopauzy jako alternatywa dla hormonalnej tera-
pii zastepczej. Innym przykladem nutraceutykéw sa réznego typu ekstrakty ziolowe czy
wzbogacone w luteine kapsutki multiwitaminowe. Takze niektére peptydy redukujace
ci$nienie krwi stanowig sktadniki zywno$ci funkcjonalnej oraz nutraceutykéw i uzyskaly
status zywno$ci specjalnego przeznaczenia. rédtem peptydéw o aktywnosci przeciwza-
krzepowej sa np. gléwnie biatka mleka, natomiast obnizajacych poziom cholesterolu
biatka soi [44].

4. Zré6wnowazona intensyfikacja produkcji rolnej

Zainteresowanie zréwnowazonym rozwojem gospodarczym zaczelo stopniowo
wzrastacé w latach 50. 1 60. XX w., wraz z coraz liczniejszymi doniesieniami o rosnacym
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zanieczyszczeniu i degradacji srodowiska naturalnego. Jednak opis praktyk i zaleceri
uwzgledniajacych zalozenia zréwnowazonego rozwoju mozna odnaleZé nawet w najstar-
szych tekstach dotyczacych rolnictwa i pochodzacych zaréwno z Grecji czy Rzymu, ale
takze z Chin i Indii. Juz wéwczas dostrzegano konieczno$¢ integrowania dzialar na
wielu plaszczyznach dotyczacych gospodarki zasobami naturalnymi, ktére najdobitniej
przejawiaja sie w dzialalno$ci czlowieka zwiazanej z rolnictwem. Sukces rolnictwa zalezy
w duzej mierze od czynnikéw, ktére zostana zapewnione, a na ktére zwrotnie rolnictwo
wywiera takze ogromny wplyw — krytyczna, jak sie okazuje, jest petla zwrotna miedzy
efektem prowadzenia upraw a nakladem w nie wlozonym. Mozna wyréznic cztery gtow-
ne czynniki, ktére wywieraja najwiekszy wplyw na rolnictwo, a rolnictwo zwrotnie na
nie - jest to Srodowisko naturalne, spoteczne, kapitat ludzki i czynniki finansowe. Zréw-
nowazone systemy rolnicze to te, ktére wywieraja pozytywny wplyw na zainwestowany
kapitat, zaréwno ludzki czy spoteczny, jak i naturalny, w przeciwieristwie do systeméw
niezréwnowazonych, ktére prowadza do pomniejszania zasobow, ktére beda wykorzys-
tywane przez przyszle pokolenia. Wspélczesne systemy rolnicze sg to wykreowane
przez czlowieka ekosystemy, ktére zostaly zmienione w sposéb, ktéry umozliwia maksy-
malizacje produkcji (Tab. 1). Agroekosystemy wraz z rozwojem rolnictwa na wielka
skale zostaly w znacznej mierze uproszczone. Obecnie zréwnowazona gospodarka rolna
dazy do przeniesienia czesci wlasciwo$ci z ekosysteméw naturalnych, jednak w taki spo-
sob, aby nie utraci¢ wysokiej produktywnos$ci, a zapewni¢ nawet wzrost wydajnosci.
Jednym z lepiej poznanych skutkéw prowadzenia monokultur roslin uprawnych jest
utrata bioréznorodnosci, ktéra prowadzi do braku kontroli i zwiekszenia podatnosci na
szkodniki i choroby. W rolnictwie zréwnowazonym bioréznorodnosc ekosystemu musi
zostaé przywrdcona, aby mozliwe byto odtworzenie naturalnych mechanizméw kontrol-
nych i regulacyjnych, ktére prowadza raczej do odpowiedniego ,zarzadzania” szkodni-
kami czy chorobami, anizeli do ich catkowitego zwalczania. Wspoélczesne systemy rol-
nicze polegajg takze w duzej mierze na dostarczaniu z zewnatrz energii (gléwnie ze
spalania paliw kopalnych) oraz syntetycznych sktadnikéw odzywczych, ktérych produk-
cja réwniez wymaga duzych nakladéw energii. Sktadniki te sg czesto stosowane nie-
efektywnie i prowadza do zanieczyszczenia wody i powietrza produktami, takimi jak
podtlenek azotu, amoniak czy azotany [45]. Aby sprosta¢ zalozeniom zréwnowazonego
rolnictwa, nalezy zmaksymalizowac udzial odnawialnych Zrédetl energii oraz zminima-
lizowaé straty i szkody powodowane przez stosowanie nawoz6w nieorganicznych.
Dlatego tez wszelkie mechanizmy opierajace sie na recyklingu i mechanizmach sprze-
zenia zwrotnego powinny by¢é wprowadzane i umacniane w gospodarstwach rolnych.
Naturalne ekosystemy nie sa uwazane za stabilne i niezmienne, ale znajduja sie raczej
w stanie dynamicznej réwnowagi, ktéra pekiac role swoistego buforu, umozliwia im
przetrwanie wiekszych czy bardziej drastycznych zmian i warunkéw stresowych. Agro-
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ekosystemy pozbawione sg tej elastycznosci i przej$cie w strone zréwnowazonego roz-
woju bedzie wymagalo zaprojektowania i wprowadzenia takich rozwiazan i technologii,
ktére umozliwig tatwiejsze przystosowanie systeméw rolniczych do zmieniajacych sie
warunkéw klimatycznych przy zachowaniu ich podstawowej funkcji produkcji zywnosci
dla ciagle rosnacej populacji ludzkiej.

Tabela 1. Whasciwo$ci i cechy naturalnych ekosysteméw w poréwnaniu ze wspélczesnymi
systemami rolniczymi i systemami opartymi na zréwnowazonym rozwoju [46]

Cech Naturalne Wspéiczesne Systemy rolnicze oparte na
echa . . . .
ekosystemy systemy rolnicze | zréwnowazonym rozwoju
produktywnos¢ §rednia wysoka §rednia (mozliwa wysoka)
bioréznorodno$é wysoka niska $rednia
stabilno$¢ plonu $rednia niska/Srednia wysoka
akumulacja biomasy wysoka niska §rednia/wysoka
obieg sktadnikéw . . .
zamKkniety otwarty polzamkniety
pokarmowych
interakcje troficzne skomplikowane proste posrednie
naturalna regulacja . .
.. guaq wysoka niska $rednia/wysoka

populacji
elastycznosc wysoka niska $rednia
zalezno$¢ od wplywéw . . .

niska wysoka $rednia
zewnetrznych
ingerencja czltowieka . .

g. ) . . niska wysoka $rednia/niska

w interakcje ekologiczne
odnawialno$¢ zasob6w wysoka niska wysoka

Zréwnowazone systemy produkcji powinny spelniaé kilka podstawowych zalozen:

1) wykorzystywac odmiany ro$lin i rasy zwierzat hodowlanych, ktére zapewniaja naj-
wieksza produktywnos¢ w danych warunkach geoklimatycznych i nakladach $rod-
kéw;

2) unikad niepotrzebnego dostarczania energii i innych srodk6w z zewnatrz (np. nawo-
z6w, chemicznych $rodkéw ochrony roslin czy dodatkowych zasobéw wody);

3) wykorzystywad naturalne zjawiska, takie jak obieg sktadnikéw pokarmowych, biolo-
giczne wiazanie azotu, alleopatia, drapieznictwo czy pasozytnictwo;

4) zminimalizowad udzial technologii, ktére maja negatywny wplyw na rodowisko czy
zdrowie ludzi;

5) wykorzystywac wydajnie kapital ludzki w oparciu o wiedze i zdolno$¢ do adaptowa-
nia innowacyjnych rozwigzan zaréwno na skale lokalna, jak i w podejsciu syste-



Perspektywy 1 wyzwania hodowli rosiin w erze postgenomowej 121

mowym do zréwnowazonego zarzadzania zasobami wody, ziemi i ochrona przed

szkodnikami;

6) zminimalizowac negatywny wplyw gospodarki na emisje gazéw cieplarnianych, zaso-

by wody pitnej, sekwestracje wegla czy bioréznorodno$é [47].

Zréwnowazona intensyfikacja produkcji rolnej moze by¢ zdefiniowana jako proces
czy system, w ktérym plon jest zwiekszany, ale bez negatywnego wplywu na Srodowisko
oraz bez zwiekszania arealu upraw. Tak przedstawiona koncepcja jest otwarta i kladzie
nacisk raczej na konkretne cele, niz na metody, ktére maja do nich doprowadzié; nie
determinuje technologii, gatunkéw czy jedynej slusznej gamy srodkéw, ktére nalezy
stosowaé. Zréwnowazona intensyfikacja podkreéla i dazy do realizacji szeroko zakro-
jonych celéw, a nie tylko do zwiekszenia wydajno$ci rolnictwa. Globalnie rolnictwo pro-
dukuje juz wystarczajacg ilo$¢ kalorii w przeliczeniu na mieszkarca, aby zapewnic
przetrwanie i rozwdj wszystkim ludziom [48], jednak $wiat nadal boryka sie z jednej
strony z problemem niedozywienia (zaréwno pod wzgledem konsumpcji niewystarcza-
jacej ilo$ci kalorii, jak i proporcji miedzy gtéwnymi skltadnikami odzywczymi), a z dru-
giej strony z przekarmieniem i otyto$cia w krajach rozwinietych. Wyzwanie zréwnowa-
zonej intensyfikacji produkcji jest ponadto $cisle zwiazane z innymi réwnie naglacymi
wyzwaniami wspolczesnego $wiata takimi jak ubéstwo czy brak bezpieczeristwa energe-
tycznego. Wraz z zapewnieniem réwnego dostepu do rynkéw zbytu, wykorzystaniem
kapitatu ludzkiego i odpowiednim przywédztwem politycznym, innowacyjne rozwigzania
sa podstawg osiagniecia zréwnowazonego rozwoju rolnictwa. Rolnictwo Swiatowe
potrzebuje dostepu do szerokiego spektrum technologii, ktére moga by¢ zaré6wno kon-
wencjonalne, tradycyjne, jak i nowoczesne czy nawet dopiero co odkryte (por. rozdz. 2)
- wazne jednak, aby byly one latwo dostepne, skuteczne, proste w uzyciu, niedrogie i
przyjazne $rodowisku. Powinny stuzy¢, co najwazniejsze, rzeczywistym potrzebom danej
spolecznosci. Dyskutujac o zréwnowazonym rozwoju, powinno sie unikaé twierdzenia,
ze jeden rodzaj technologii czy metodyki jest odpowiedni w kazdych warunkach i oko-
liczno$ciach, a skupic sie raczej na tworzeniu zintegrowanych i multidyscyplinarnych
projektéw badawczych zaréwno na szczeblach narodowych, jak i lokalnych, ktére sprzy-
jalyby przeplywowi informacji oraz rozwojowi i tworzeniu nowych rozwiazan agro-
technicznych, umozliwiajacych zwiekszenie uzyskiwanych plonéw, przy minimalnych
skutkach negatywnych dla rodowiska. Trudno oszacowad, jaki areal upraw jest obecnie
zagospodarowany zgodnie z zalozeniami zréwnowazonej intensyfikacji rolnictwa. Mozna
jednak stwierdzid, ze zagadnienia zwiazane z zielona gospodarka, w ktérej nurt wpisuje
sie zréwnowazony rozwaj rolnictwa, sa istotnymi celami organizacji narodowych i mie-
dzynarodowych, jak np. Organizacji Wspétpracy Gospodarczej i Rozwoju [49], Programu
Srodowiskowego Organizacji Narodéw Zjednoczonych [50], Banku Swiatowego [51] czy
inicjatywy Rio+20 [52].
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5. Konkluzje i perspektywy

Wspélczesne osiagniecia w dziedzinie biotechnologii roslin przewyzszaja wczeéniej-
sze oczekiwania, a perspektywy ich wykorzystania sa jeszcze bardziej obiecujace. Po-
nadto lepsze zrozumienie biologii roslin, ktére jest mozliwe dzieki zastosowaniu techno-
logii ,omics”, zasob6éw biologii molekularnej i nowych platform analizy danych, zostato
przelozone na praktyke rolnicza i umozliwito doskonalenie wielu gatunkéw roélin upraw-
nych. Udalo sie zwiekszy¢ kontrole nad wzrostem i rozwojem roslin (zaréwno w fazie
wegetatywnej, jak i generatywnej), wytworzyc stan tolerancji, a nawet odpornos$ci na
stale rosngce zagrozenia zwigzane z warunkami stresu biotycznego i abiotycznego oraz
wspieraé i wspomagaé tradycyjne metody hodowlane poprzez zastosowanie selekcji
W oparciu o réznego typu markery molekularne. Wykorzystanie narzedzi biotechnolo-
gicznych umozliwilo takze stworzenie organizméw genetycznie zmodyfikowanych i wy-
korzystanie roslin do produkcji biofortyfikowanej zywnosci, biopaliw czy wielu nowych
biomaterialéw. W zwiazku z utrzymujacymi sie obawami dotyczacymi roslin GM, pelne
wykorzystanie nowych technologii zalezy od dalszego postepu prac badawczych i rozwo-
jowych, ale przede wszystkim od korzystnego dla ich prowadzenia ustawodawstwa oraz
akceptacji spoleczernistwa. Niektére z narzedzi biotechnologicznych réznig sie od trady-
cyjnie wykorzystywanych przez hodowcéw iich dzialanie powinno by¢ starannie ocenia-
ne, aby uniknaé czy zminimalizowa¢ domniemane ryzyko zwiazane z ich stosowaniem.
Jednak wiele zarzutéw zwiazanych z bezpieczenistwem zywnos$ci pochodzacej z roslin
GM i ich wplywu na Srodowisko zostalo juz zbadanych i ciagle powstaja nowe rozwiaza-
nia, ktére pozwalaja uniknac czeéci z nich. Pozostaje zatem dbaé o czynniki socjolo-
giczne, takie jak akceptacja spoleczna roslin transgenicznych i innych rozwiazan ofero-
wanych przez biotechnologie, czy ramy prawne i polityczne, ktére umozliwig komercja-
lizacje wynikéw badari i dadza impuls do dalszego ich wdrazania. Intensyfikacja rozwoju
rolnictwa wymaga efektywnych technologii do produkcji ekonomicznie uzasadnionych
i konkurencyjnych produktéw pochodzenia roslinnego. Nie moze by¢ to osiagniete bez
zaawansowanych badan i rozwoju biochemii, fizjologii, genomiki i agrotechniki. Biotech-
nologia ro$lin ma zatem szanse w dalszym ciagu wplywac na ewolucje rolnictwa, tak aby
sprostaé §wiatowym wymaganiom zaréwno dostaw zZywnosci, jak i nowych biomateria-
tow.

Wykaz stosowanych skrotow

EST Expressed Sequenced Tags

MPSS Massively paralel Signature Sequencing

NCBI National Center for Biotechnological Information
BAC Bacterial Artificial Chromosome

NGS Next Generation Sequencing
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SNP Single Nucleotide Polymorphism
ISBP Insertion Site-Based Polymorphism
MAS Marker Assisted Selection
ROS Reactive Oxygen Species
RNS Reactive Nitrogen Species
CRISPR-Cas9  Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats
SM Secondary Metabolites
PM Primary Metabolites
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Perspectives and challenges of plants breeding in the post-genomic era

Nowadays achievements in the field of plant biotechnology exceed our earlier expectations.
Prospects for their use are even more promising in near future. A better understanding of plant
biology, related to new knowledge resources for molecular biology and new platforms for data
analysis allowed the improvement of many crop species. With the advent of new technolo-
gies platforms, we are now capable to increase the control over the growth and development
of plants (both in the vegetative and generative states), induce states of tolerance and even
resistance to the ever-increasing risks associated with biotic and abiotic stresses and to support
and assist traditional breeding methods by plant selection based on various types of molecular
markers. The use of biotechnological tools has enabled the creation of genetically modified
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organisms and the use of plants for the production of biofortificated foods, biofuels and many
new biomaterials. Due to persistent concerns about GM crops from various societies, making
full use of new technologies depends on further progress of research and development, but
mainly on favorable legislation and public acceptance. The sustainable intensification of agricul-
ture requires efficient technologies for the production of economically competitive products of
plant origin. It cannot be achieved without advanced research and development of biochemistry,
physiology, genomics and agricultural sciences. Plant biotechnology therefore gives us oppor-
tunities to continue the agricultural revolution, that will meet the global demands of both food
supplies and new biomaterials.

Key words: agrobiotechnology, plants breeding, GM crops, sustainable development
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