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Stresy srodowiskowe sg jednym z najwazniejszych czynnikow majacych wptyw na wzrost i rozwoj
ro$lin. Poznanie mechanizmow regulujgcych odpowiedz roslin na stresy srodowiskowe moze przyczynié si¢
do stworzenia odmian roslin odpornych na niekorzystne warunki zewngtrzne i tym samym mie¢ ogromny
wplyw na rolnictwo. Nowe badania moga dostarczy¢ nowych strategii umozliwiajacych ulepszenie waznych
ekonomicznie ro$lin. Obszarem badan, ktérego potencjal nie zostal jeszcze w petni wykorzystany
w rolnictwie jest epigenetyka. Jednym z najwazniejszych zjawisk epigenetycznych jest metylacja DNA,
a ostatnie badania pokazuja, ze moze ona by¢ waznym mechanizmem nabywania tolerancji na niekorzystne
warunki §rodowiskowe.

W ostatnich latach zjawisko metylacji DNA jest szeroko badane. Ciagle jednak zbyt malo wiemy
o mechanizmach, ktore umozliwiaja powstawanie nowych i specyficznych zmian metylacyjnych
W konkretnych miejscach w genomie. Obecnie przyjmuje si¢, ze za indukcje zmian w metylomie
odpowiedzialne sa mate RNA, ktore mogg indukowa¢ zachodzenie metylacji DNA w specyficznych loci
za pomocg mechanizmu zwanego RNA-zalezng metylacja DNA (ang. RNA-directed DNA methylation -
RdDM). Dzigki podjetym w ostatnich latach badaniom na ro$linie modelowej Arabidopsis thaliana,
znaczaco zwiekszyl sie poziom wiedzy na temat procesu RNA-zaleznej metylacji DNA. Wciaz jednak mato
jest danych na temat roli tego procesu w odpowiedzi na stresy abiotyczne. Celem prezentowanego projektu
jest analiza dynamiki zmian metylomu Arabidopsis thaliana pod wptywem stresu cieplnego oraz zbadanie
czy zmiany te sg §cisle zwigzane z ekspresja malych RNA. Nasza hipoteza badawcza zaklada, ze znaczna
cze$¢ zmian powstajacych w metylomie pod wplywem stresu jest indukowana za pomoca matych RNA na
drodze RADM.

W celu analizy zalezno$ci pomiedzy ekspresja matych RNA oraz metylacja DNA w warunkach
stresu przeprowadzony zostanie eksperyment stresu cieplnego na modelowym gatunku roslin Arabidopsis
thaliana, podczas ktorego mierzony begdzie poziom metylacji DNA oraz ekspresji malych RNA w siedmiu
punktach czasowych obejmujacych trzy kluczowe etapy: w warunkach kontrolnych, w trakcie stresu oraz po
ustgpieniu stresu. DNA oraz RNA zostang pobrane z lisci analizowanych roslin a nastgpnie poddane
sekwencjonowaniu z wykorzystaniem platformy Illumina HiSeq 1500. Dane zostang przeanalizowane za
pomoca dostepnego oprogramowania oraz wiasnych skryptow i programoéw przygotowanych na potrzeby
realizacji projektu.

Podejscie zaproponowane przez nas pozwoli odpowiedzie¢ na pytania o to, jak regulowana jest
odpowiedz epigenetyczna pod wplywem warunkow stresowych. Analizy uwzgledniajace wiele punktow
czasowych pozwolg pozna¢ dynamike zmian i okresli¢ szybkos¢ odpowiedzi ro$lin na niekorzystne czynniki.
Jednoczesne analizy metylomu i poziomu ekspresji malych RNA pozwola znalez¢ zalezno$ci pomigdzy
wzrostem ekspresji konkretnych czasteczek RNA a pojawianiem si¢ metylacji DNA w miejscach w genomie
do nich komplementarnych. Wyniki uzyskane w ramach prezentowanego projektu przyczynig sie do
lepszego zrozumienia odpowiedzi ro$lin na warunki stresowe oraz petniejszego poznania mechanizmu RNA-
zaleznej metylacji DNA, a takze wniosa duzy wktad w rozwoj tej dziedziny badan.



