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Wiele aspektéw biologii owadow determinowanych jest przez zamieszkujace ich tkanki mikroorganizmy,
przede wszystkim bakterie i grzyby. Wielokrotnie wchodzity one w bliskie, dlugoterminowe zwiazki z
owadami (symbiozy), czegsto tworzac wielogatunkowe zbiorowiska w tkankach tego samego gospodarza
(mikrobiom). Ze wzgledu na znaczenie symbioz dla biologii owadow istotnych dla funkcjonowania
ekosystemow i gospodarki ludzkiej, maja one duze znaczenie nie tylko dla nauk podstawowych, ale tez nauk
stosowanych: rolnictwa czy medycyny. W ciagu ostatnich dwudziestu lat, gléwnie dzieki szybkiemu
postegpowi w technologiach sekwencjonowania DNA, znacznie poszerzyt si¢ zakres wiedzy o réznorodnosci
i ewolucji symbioz owadow. W szczeg6dlnosci, badania nad organizmami modelowymi takimi jak pszczoty i
mszyce pozwolity na poznanie wielu aspektéw biologii symbiontow. Jednak nie liczac tych systemow
modelowych, nasza wiedza dotyczaca zrdéznicowania symbioz owadow jest fragmentaryczna.

Celem proponowanego projektu jest kompleksowy opis symbioz w bardzo duzej kolekcji owadoéw. Projekt
bedzie realizowany w bliskiej wspolpracy z projektem Insect Biome Atlas (IBA), ktéry w roku 2019
prowadzi¢ bedzie zakrojony na duza skale zbior owadow latajacych w Szwecji. IBA zapewni dostep do
danych dotyczacych rozmieszczenia gatunkéw w czasie 1 przestrzeni, ale przede wszystkim do zebranych
okazow. Wykorzystamy je do badania mikrobiomu przy uzyciu nowoczesnych, wysokoprzepustowych
technik sekwencjonowania nowej generacji. Po pierwsze, w celu opisania wptywu taksonomii i biologii
owadow na ich symbiozy, przeanalizujemy mikrobiomy kilku tysigcy gatunkéow owadoéow zebranych w tym
samym czasie na terenie catej Szwecji. Nastgpnie, aby zrozumie¢ zmienno$¢ sezonowa i geograficzng oraz
wplyw czynnikéw srodowiskowych na sktad mikrobioméw, wybierzemy gatunki owaddéw obecne na wielu
stanowiskach i1 zebrane przez IBA w réznych terminach, i dla kazdego z tych gatunkdéw scharakteryzujemy
symbiozy duzej liczby osobnikow. Ostatnim etapem badan bedzie rekonstrukcja transmisji symbiontow
pomiedzy gatunkami owadow i opis mechanizméw transmisji. Osiagniemy to poprzez sekwencjonowanie
genomoOw czesci okazdw 1 porownanie drzew filogenetycznych symbiontow i gospodarzy.

Proponowany projekt poszerzy wiedzg dotyczaca roéznorodno$ci mikroorganizméw symbiotycznych
kolonizujacych tysiace gatunkéw owadow. Pozwoli na zrozumienie czynnikow ktére ksztattuja skiad
mikrobiomow, dostarczy informacji na temat ich zmienno$ci w czasie i przestrzeni, oraz o wptywie symbioz
na biologi¢ gospodarzy. Uzyskane wyniki, ale takze obszerny zbior préb DNA utworzony w ramach tego
projektu, beda cennym zasobem dla migdzynarodowej spotecznosci badawczej w wielu dziedzinach nauk
biologicznych. W potaczeniu z danymi dotyczacymi bioréznorodnos$ci owadow w Szwecji, nasze wyniki
pomogg opisa¢ peten zakres czynnikow ksztattujacych sklad zbiorowisk owadow. Co wiecej, projekt ten
umozliwi 1 wesprze opracowywanie protokotow laboratoryjnych, wytworzenie narzedzi obliczeniowych i
pozyskanie do$wiadczenia w dziedzinie wysokoprzepustowego sekwencjonowania nast¢pnej generacji —
jednej z najszybciej rozwijajacych si¢ i najbardziej obiecujacych technik w dziedzinie nauk biologicznych.



