Wirusy roslinne, ktérych materiat genetyczny stanowi RNA cechujg sie duzg zmienno$cig genetyczna, warunkujacg ich sukces
ewolucyjny. Za jej istnienie odpowiedzialne sg réznorodne czynniki jak mutacje punktowe, zjawisko duplikacji genéw oraz
rekombinacje. Zakres zmiennosci genetycznej wiruséw RNA czesto koreluje z zakresem porazanych gatunkéw i jest tym wiekszy
im wiecej gatunkéw moze by¢ potencjalnym gospodarzem wirusa. Zrozumienie mechanizméw, ktére pozwalajg wirusowi porazaé
nowe gatunki gospodarzy i rozprzestrzenia¢ sie w ich populacji stanowi jedno z podstawowych wyzwan w ochronie roslin. Dla
wiruséw dostosowywanie sie do wielu gatunkéw gospodarzy niesie ze sobg powazne konsekwencje poniewaz jest jednym z
gtéwnych czynnikéw wptywajacych na prawdopodobieristwo wystapienia nowych ognisk choroby. Uwaza sie takze, ze jest to
kluczowy mechanizmem umozliwiajacy utrzymanie réznorodnosci genetycznej. Proponowane w niniejszym projekcie badania
dotycza ewolucji wirusa czarnej pierscieniowej plamistosci pomidora (Tomato black ring virus, TBRV) i jego zdolnosci do
przystosowywania sie do réznych gospodarzy. Wirus wystepuje niemal na catym Swiecie i poraza wiele gatunkdw roslin
uprawnych, ozdobnych i wieloletnich nalezacych do r6znych rodzin botanicznych. Niewiele jednak wiadomo na temat jego
zmiennosci, ewolucji i tempa namnazania. W ramach projektu planowana jest analiza struktury i stopnia zréznicowania populacji
wirusa zar6wno na terenie kraju, jak i z innych regionéw geograficznych. Pozwoli to na przesledzenie relacji filogenetycznych
miedzy izolatami pozyskanymi z rdznych lokalizacji oraz gospodarzy i dynamiki zmienno$ci wirusa. Badania te umozliwig
réwniez analize populacji wirusa z roslin wieloletnich w poréwnaniu do jednorocznych. W przypadku roslin wieloletnich, wirus
zasiedlat swoich gospodarzy przez kilkadziesigt nawet lat bedac pod wptywem stosunkowo stabilnych warunkéw $rodowiska.
Mogto to faworyzowaé taki kierunek ewolucji, ktory prowadzitby do wytworzenia stabilnego ukladu wirus-gospodarz
pozwalajgcego na dluzsza egzystencje obu partneréw. Roéliny takie moga stanowi¢ réwniez rezerwuar wirusa. Sytuacja
przedstawia sie inaczej w przypadku roslin jednorocznych, kiedy wieksze korzysci ewolucyjne dawatoby intensywne namnazanie
sie wirusa. W projekcie zaplanowano uzyskanie petnych sekwencji genoméw izolatdwTBRV zebranych z gospodarzy
reprezentujacych rézne rodziny: pomidora, aksamitki oraz robinii akacjowej. Pozwoli to wytypowanie regionéw zachowawczych
oraz zmiennych w genomie TBRV co ma istotne znacznie w projektowaniu odpowiednich metod do wykrywania wirusa. Z Kkolei
skonstruowanie biologicznie aktywnych kopii wirusa umozliwi dalsze prace nad oddziatywaniami miedzy patogenem a
gospodarzem. W projekcie zaplanowano réwniez eksperymenty ewolucyjne polegajace na wielokrotnym pasazowaniu réznych
izolatdbw wirusa w réznych gospodarzach, a nastepnie poréwnaniu objawéw oraz powstatych populacji wirusa przed i po
pasazach. Badania te pozwolg m.in. na uzyskanie wiedzy dotyczacej zdolnosci wirusa do przystosowania sie do okreslonych
roslin zywicielskich. Dodatkowo przeprowadzone zostang badania wykazujace obecno$¢ lub brak dodatkowych czastek w
genomie wirusa tzw. defektywnych RNA, ktére mogg mieé wptyw na rodzaj objawow chorobowych na ro$linach i namnazanie
wirusa. Badania zaplanowane w projekcie poszerzg naszg wiedze na temat ewolucji i epidemiologii wirusa, i bedg publikowane w
renomowanych czasopismach. Bedg tez stanowi¢ wazny element w rozwoju prac nad oddziatywaniami miedzy patogenem a
gospodarzem i opracowywania strategii zwalczania choréb wirusowych roslin. Waznym elementem zwiekszajacym potencjat i
jakos¢ nauki jest wspieranie, i ksztatcenie mtodej kadry naukowej stad badania zaplanowane w ramach projektu beda stanowic
czes$¢ rozprawy magisterskiej studenta, ktéry otrzyma stypendium



