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Nasilajace sie obecnie globalne przemiany klimatyczne pociagaja za sobg zmiane warunkéw zycia roslin. Moze to doprowadzi¢ to
do uruchomienia presji selekcyjnych i mechanizméw ewolucyjnych, w wyniku ktérych niektérym gatunkom uda sie przystosowaé
do nowych warunkdw, podczas gdy inne moga wyginaé. Jednoczesnie, zmiany klimatu moga prowadzi¢ do powstawania nowych
gatunkéw, ktdre zastepowac beda gatunki ustepujace. W perspektywie, zjawiska te moga doprowadzi¢ do zmian w tzw. ustugach
ekosystemowych (wktad naturalnych ekosystemdéw w szeroko pojety dobrobyt ludzkosci), co jest obecnie przedmiotem licznych
rozwazan i dyskusji naukowych. Przyktadowo, przemiany ilosciowe i jakosciowe w populacjach roslin ladowych moga wptynaé
na sktad mikroflory glebowej, co doprowadzi do zmian w zyznosci gleby. Z kolei zmiany w architekturze korzeni oraz wzroscie
roélin moga sie przektada¢ na modyfikacje stosunkéw wodnych i mineralnych w glebie, prowadzac do jej nadmiernej erozji lub
eutrofizacji, a takze zmieniajac warunki biologiczne w pobliskich rzekach. Wszystko to moze oddziatywaé takze na $wiat
zwierzecy, jak réwniez na szeroko rozumiang gospodarke cztowieka.

W zwiagzku z powyzszym, obserwacja potencjalnych zmian w populacjach roslin jest obecnie cze$cig monitoringu $rodowiska,
majacego na celu przynajmniej dostrzeganie, a jeszcze lepiej zapobieganie zachodzacym w $rodowisku niekorzystnym procesom.
Poswiecone sg temu liczne badania, jednakze wigkszo$¢ z nich skupia sie¢ na analizie zmian na poziomie genetycznym, czyli w
sekwencji DNA. Takie podejscie pomija jednak kilka istotnych mechanizmoéw, kontrolujacych zaréwno rozwdj, jak i inne aspekty
funkcjonowania roélin, zwanych ogdlnie mechanizmami epigenetycznymi. Zalicza sie do nich bezposrednia modyfikacje
chemiczng DNA na drodze metylacji niektorych zasad azotowych, jak réwniez ro6znorakie modyfikacje chemiczne biatek
histonowych, na ktoére nawinieta jest ni¢ DNA, tworzac w ten sposob ztozony kompleks zwang chromatyna. Modyfikacje te
wywierajg istotny wptyw na strukture chromatyny i oddziatywania pomiedzy tworzacymi ja DNA i biatkami, a co za tym idzie
majg istotny wpltyw na aktywno$¢ gendéw. Co istotne, zmiany na poziomie epigenetycznym nie sg wykrywane w trakcie
standardowych analiz sekwencji DNA. Celem niniejszego projektu jest zbadanie zaréwno zmian na poziomie genetycznym,
jak i epigenetycznym i powigzanie ich ze zrdznicowang presja selekcyjna, majaca miejsce w zréznicowanych srodowiskach
naturalnych. Powinno to pozwoli¢ odpowiedzie¢ na istotne pytanie: czy zmiany klimatyczne majg wptyw na bioréznorodnosé
populacji roslinnych?

Opisywane badania zostang przeprowadzone z wykorzystaniem Brachypodium distachyon (Brachypodium) — niepozornego
przedstawiciela rodziny traw, ktéry od niedawna wykorzystywany jest przez miedzynarodowg spoteczno$¢ naukowg w
charakterze waznego organizmu modelowego. W trakcie pierwszego etapu badan, zebrane i ustanowione zostang nowe kolekcje
roslin Brachypodium. Obejma one 300 linii pochodzacych z szesciu zr6znicowanych pod wzgledem klimatycznym obszaréw
Turcji — kraju, na terenie ktorego znajduje sie centrum réznorodnosci Brachypodium. Utworzenie catkowicie nowej kolekcji
Brachypodium jest kluczowe dlatego, ze inne kolekcje tej rosliny poddane zostaty liczacym wiele pokolen rundom namnazania w
warunkach odmiennych, niz w naturalnych srodowiskach, z ktdrych rosliny te pochodza. Mogto to spowodowaé utrate wiekszosci
zawartej w tych roslinach pierwotnej informacji epigenetycznej. Kazda roslina z nowo utworzonej kolekcji zostanie szczegétowo
scharakteryzowana i opisana pod wzgledem fenomicznym (wybranych parametréw morfologicznych i fizjologicznych) w
Narodowym Centrum Fenomiki Roslin (NPPC) w Aberystwyth w Wielkiej Brytanii.

Badania zmiennosci na poziomie genetycznym zostang wykonane w oparciu 0 nowoczesng metode genotypowania przez
sekwencjonowanie, ktdra pozwala na wykrycie bardzo subtelnych, dotyczacych réznic na poziomie pojedynczych nukleotydéw,
zmian w sekwencji DNA. Specjalna modyfikacja techniki sekwencjonowania zostanie wykorzystana do wykrycie wzoréw
metylacji w DNA kazdej z linii Brachypodium. Uzyskane w ten sposéb dane odno$nie zmienno$ci genetycznej i epigenetycznej
zostang nastepnie skorelowane z pochodzeniem geograficznym danej rosliny a takze z jej charakterystyka na poziomie
fenomicznym (ksztattem i fizjologig), co pozwoli uzyska¢ odpowiedZ na pytanie, w jakim stopniu zmienno$¢ na poziomie
genomu i epigenomu jest zalezna od powyzszych czynnikéw.

Cennym uzupetnieniem opisanych wyzej badan bedg analizy na poziomie cytomolekularnym. Sg one mozliwe z tego wzgledu, ze
zmiany natury epigenetycznej wptywajg na strukture chromatyny do tego stopnia, ze niektore z nich mozna analizowac takze na
poziomie mikroskopowym. Dotyczyé to bedzie szczeg6lnie badan roslin poddanych eksperymentalnemu dziataniu streséw
Srodowiskowych takich jak stres zasolenia czy stres suszy. Przyjete w projekcie interdyscyplinarne podejscie badawcze powinno
pozwoli¢ na wykazanie znaczenia szczegétowych badan epigenomu w poszukiwaniu odpowiedzi na pytanie, czy populacje
roslinne podlegajg zmienionym presjom selekcyjnym wywotanym przemianami klimatycznymi.



