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Biotyczne oraz abiotyczne bodzZce stresowe sg istotnymi czynnikami wptywajacymi na produktywno$¢
ros$lin uprawnych. Wystepujace lokalne deficyty wody prowadzace do suszy w okresie wegetacji sg jedng
z istotnych konsekwencji zachodzacych w ostatnich latach zmianach klimatycznych. Skutkuja one obnizona
plennoscia, co prowadzi kazdego roku do znacznych strat ekonomicznych. W zwiazku z tym, istnieje realna
potrzeba podjgcia innowacyjnych badan nad mechanizmami zwigzanymi z tolerancjg roslin uprawnych na
stresy abiotyczne, szczegolnie na stres niedoboru wody. Podstawowym celem pracy doktorskiej jest
szczegotowa charakterystyka metylomu jeczmienia, jako modelu dla uprawnych roslin zbozowych, oraz ocena
wplywu stresu niedoboru wody, na zmiany w metylacji DNA roéznych obszarow genomu.

Metylacja DNA nalezy do grupy modyfikacji epigenetycznych, ktore nie dotycza roznic w samej
sekwencji DNA, ale wynikaja ze zmian skutkujacych dotaczeniem pewnych specyficznych grup chemicznych
do zasad azotowych w DNA lub biatek histonowych. Modyfikacje te moga istotnie wptywaé na strukture
chromatyny, regulujac jej stopien upakowania w jadrze komérkowym. Metylacja DNA to modyfikacja
wynikajaca z kowalencyjnego przytaczenia grupy metylowej do pierScienia aromatycznego jednej z zasad
azotowych wchodzacych w sktad DNA - cytozyny. Generalnie uwaza si¢, ze metylacja DNA moze negatywnie
regulowa¢ poziom ekspresji gendw oraz zapobiega¢ aktywacji ruchomych elementow powtarzalnych,
chronigc w ten sposob integralnosci genomu. Procesy dodawania lub usuwania metylacji DNA moga by¢
indukowane zaréwno czynnikami wewnetrznymi jak i zewnetrznymi. Modyfikacja ta moze petni¢ istotng role
u roslin w regulacji ekspresji gendow w odpowiedzi na niekorzystne warunki §rodowiskowe jako element
mechanizméw adaptacyjnych prowadzacych ostatecznie do zmian w metabolizmie oraz regulujacych procesy
rozwojowe.

Badania realizowane w ramach pracy doktorskiej obejmuja charakterystyke metylomu jeczmienia oraz
analiz¢ szczegotowej dynamiki zmian w metylacji DNA indukowanych stresem suszy. Szczegoétowe analizy
dotycza globalnej oceny charakteru zmian w metylacji DNA jgczmienia zachodzacych pod wptywem stresu
niedoboru wody, jak i analizy modulacji metylomu wraz z identyfikacjg okreslonych rejonéw genomu i jego
elementow funkcjonalnych podlegajacych zmianom w metylacji DNA. Przeprowadzona zostanie roOwniez
ocena dynamiki zmian w metylacji DNA jeczmienia podczas stresu niedoboru wody oraz po powrocie
do optymalnych warunké6w nawodnienia. Analizie zostanie poddany takze poziom ekspresji genéw, w obrebie
ktérych obserwowane sg zmiany w metylacji DNA. Na potrzeby realizacji badan w ramach pracy doktorskiej,
dotyczacych szczegotowej analizy metylomu oraz identyfikacji konkretnych rejonéw genomu podlegajacych
zmianom w metylacji DNA, opracowano nowa metode MSAP-Seq (Methylation Sensitive Amplification
Polymorphism  Sequencing). Opracowana technika MSAP-Seq, oparta jest na bezposrednim
sekwencjonowaniu metodami nowej generacji (NGS) produktow amplifikacji fragmentéw uzyskanych po
cigciu metylo-zaleznymi enzymami restrykcyjnymi. Zautomatyzowana analiza uzyskanych danych pozwala
na globalng identyfikacje ogromnej ilosci sekwencji, ktore podlegaja zmianom w metylacji DNA a takze
ilociowa oceng poziomu tych zmian. Badania realizowane w ramach rozprawy doktorskiej dostarcza nowych,
istotnych informacji o wzajemnych oddziatywaniach w relacji metylom-transkryptom podczas procesow
adaptacyjnych, zachodzacych u roslin uprawnych w trakcie ekspozycji na warunki stresowe.



