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Svensk summering

Den o6kande salthalten i jorden runt om i vérlden har studerats brett under de senaste
decennierna pa grund av den bidragit med massiva forluster av jordbruksmark for
bonderna 6ver hela virlden. Idag kan cirka 8 % av vérldens dkermark inte ldngre
anvéndas for vaxtodling pa grund av saltféroreningar, och mer dn hilften av virldens
linder 4r drabbade. Vete dr det nédst mest odlade spannmadlet och ticker mer
jordbruksland pa jorden &n ndgon annan groda. Veteproduktionen behdver 6kas for att
mota efterfragan fran den véxande virldsbefolkningen. Mojligheten att odla vete pa
saltpaverkad jord &r avgorande for att foda befolkningen och undvika ekonomiska
forluster for landerna.

I denna avhandling anvéndes den Bangladeshiska vetesorten BARI Gom-25 som killa
for den mutageniserade populationen pé grund av dess redan maéttliga salttolerans, och
dérefter som kontroll till vir population. I denna studie har punktmutationer
introducerats i vetet. Fordelen dr att man skapa en population med hog genetisk
variation for att utveckla nya salttoleranta sorter. Fran en screening av grobarhet frén
cirka 2000 linjer pé filterpapper med 200 mM NaCl identifierades 70 linjer som
uppvisade en hogre grobarhet &n BARI Gom-25-kontrollen och testades ytterligare i
falt 1 Bangladesh (Paper I). Trettiofem av dessa linjer har analyserats vidare i en
véxtfenotypisk anldggning i Adelaide, Australien. I dessa experiment bestimdes
avkastning, tillvdxt, joninnehdll, och vattenanvéndning i utvalda linjer (Paper II). I
Paper III och IV anvindes bioinformatiska verktyg som ett tillvigagingssitt for att leta
efter transkriptionsfaktorer involverade i salttolerans i vetets genomsekvens. Fokus lag
pa tvé olika familjer av transkriptionsfaktorer; WRKY (Paper III) och MYB (Paper I'V).
Studierna illustrerade vikten av den biologiska regleringen av salttolerans och 6kade
forstaelsen bakom de involverade mekanismerna. Dessutom lyfte den fram féormodade
gener reglerade av WRKY- och MY B-transkriptionsfaktorer som kan vara nyckeln for
att forstd resultaten frdn Paper I och II.

Denna avhandling pekar pa vikten av salttoleranta grodor i allmédnhet, och vete i
synnerhet, och visar hur mutationsférédling kan vara en stor tillgdng i utvecklingen av
salttoleranta sorter. Specifika mutageniserade vetelinjer med stark salttolerans
identifieras baserat pa deras prestanda mot olika parametrar, och vikten av WRKY - och
MY B-transkriptionsfaktorfamiljer i den biologiska regleringen av salttolerans visas
liksom forslag pa gener involverade i de observerade fenotyperna.



