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Pomimo istnienia $ci$le kontrolowanych mechanizméw podziatu jadra komérkowego, powstawania gamet
oraz zaptodnienia, ktére zapewniajg zachowanie statej i typowej dla danego gatunku liczby chromosoméw,
u roslin czesto dochodzi do zaburzen w przebiegu tych procesow. Moga one prowadzi¢ do zwielokrotnienia
podstawowego zestawu chromosoméw (genomu) i utworzenia organizmu autopoliploidalnego, czyli takiego,
ktory posiada w jadrach komdrek somatycznych wiecej niz dwa takie same genomy. Alternatywnie, poliploid
moze powsta¢ poprzez skrzyzowanie blisko spokrewnionych gatunkéw i pozniejsze podwojenie materiatu
genetycznego, co zwigksza szanse na prawidlowe przeprowadzenie mejozy i uzyskanie ptodnego potomstwa.
Powstajace w taki sposob nowe gatunki nazywane sg allopoliploidami. Pomimo, ze nowo powstate poliploidy
cechuje duza niestabilno$¢ genetyczna, wynikajaca m. in. z aktywacji ruchomych elementéw genetycznych,
zaburzen w przebiegu mejozy, translokacji chromosomowych oraz zmian w liczbie kopii i aktywnosci
transkrypcyjnej gendw, uwaza si¢, ze wickszo$¢ roslin przeszta w swojej historii ewolucyjnej przynajmniej
jeden proces poliploidyzacji. Dzieje sie tak dlatego, ze poliploidalno$é, a zwtaszcza allopoliploidalnos¢ wigze
si¢ z uzyskaniem ogromnej plastycznosci genetycznej, ktora w okreslonych warunkach $rodowiskowo-
klimatycznych moze zapewnia¢ przewagg selekcyjna, umozliwiajaca zasiedlanie nowych nisz ekologicznych.
Allopoliploidy sg czesto spotykane wsrdd waznych z ekonomicznego punktu widzenia gatunkéw roslin
uprawnych - naleza do nich np. pszenica, owies, bawelna, tyton, rzepak i trzcina cukrowa. Z tych powodow sg
one przedmiotem intensywnych badan naukowych, majacych na celu lepsze zrozumienie procesow
genetycznych (obejmujacych zmiany w sekwencji DNA) i epigenetycznych (obejmujacych modyfikacje DNA
na drodze metylacji niektérych zasad azotowych oraz modyfikacje chemiczne biatek histonowych, tworzacych
z DNA kompleks zwany chromatyna), stojacych za ich sukcesem ewolucyjnym.

Badania wigkszosci gatunkow allopoliploidalnych, szczegoélnie tych nalezacych do rodziny traw, sa
jednak czegsto bardzo utrudnione ze wzgledu na typowe dla nich duze i zawierajace duzo powtarzalnego DNA
genomy jadrowe. Dlatego tez w opisywanym projekcie wykorzystany zostanie gatunek modelowy —
Brachypodium hybridum, ktéry pomimo bycia allopoliploidem charakteryzuje si¢ posiadaniem niewielkiego
genomu jadrowego o doktadnie poznanej sekwencji DNA. Szacuje si¢, ze powstat on ok. 0,5 — 1 miliona lat
temu poprzez skrzyzowanie si¢ dwdch gatunkéw diploidalnych, przypominajacych wspotczesne B. distachyon
oraz B. stacei. Niedawno, w warunkach laboratoryjnych udato si¢ skrzyzowac te dwa domniemane gatunki
rodzicielskie i w ten sposob niejako sztucznie odtworzy¢ B. hybridum (tzw. allopoliploid resyntetyzowany),
CO niesie niepowtarzalng szans¢ na przesledzenie zmian na poziomie genetycznym oraz epigenetycznym,
towarzyszacym procesowi stabilizacji nowo powstalego gatunku.

Jednym z waznych zadan podejmowanych w projekcie jest proba wyjasnienia mechanizmow
odpowiedzialnych za przestrzenng organizacje jadra komorkowego u gatunku allopoliploidalnego. Badania
beda prowadzone z wykorzystaniem metod cytomolekularnych, ktore pozwalaja na wizualizacjg okre§lonych
domen chromosomowych (np. centromerowej i telomerowej) oraz catych genomow rodzicielskich w obrgbie
utrwalonych jader komérkowych. Ponadto, zastosowanie najnowoczesniejszej techniki edytowania genomu
CRISPR-dCas9 umozliwi okreslenie potozenia wybranych sekwencji DNA w jadrach zywych komorek.
Interesujacym bedzie takze poréwnanie rozmieszczenia domen centromerowej i telomerowej w jadrach
komorkowych allopoliploida ,,starego ewolucyjnie” oraz jego ,,mtodego”, resyntetyzowanego odpowiednika.
Wartosciowym uzupetnieniem badan bedzie weryfikacja wptywu wybranych biatek otoczki jadrowej na
wzajemne rozmieszczenie centromerow oraz telomeréw w jadrach komorkowych allopoliploida. W tym celu,
przy pomocy metody edytowania genomu CRISPR-Cas9 lub CRISPR-Cpfl, uzyskane zostang rosliny
B. hybridum precyzyjnie zmutowane pod wzglgdem wybranych genéw kodujacych biatka otoczki jadrowe;.

Istotnym aspektem ewolucji gatunkow allopoliploidalnych jest los zduplikowanych genow. Czg$¢ kopii
genow moze podlegac procesowi inaktywacji na skutek zmian w sekwencji DNA (zmiany genetyczne). Inne
natomiast moga ulec odwracalnemu wyciszeniu na drodze epigenetycznej. Szczegdlnym przyktadem
wyciszenia gendéw jest wystepujace u wielu allopoliploidow zjawisko tzw. dominacji jaderkowej, w ktorym
geny rybosomalnego RNA (rRNA), wywodzace si¢ od jednego z przodkow, ulegaja dezaktywacii.
Wystepowanie dominacji jaderkowej stwierdzono do tej pory u wielu linii roslin B. hybridum. Gtéwnym celem
kolejnego zadania badawczego jest okreslenie mechanizmow stojacych u podstaw tego zjawiska u badanego
allopoliploida oraz jego ,sztucznego” odpowiednika. Aby tego dokona¢, wykorzystane zostang
najnowoczesniejsze techniki biologii molekularnej oraz sekwencjonowania nowej generacji. Dziatania te
powinny odpowiedzie¢ na pytanie, czy geny rRNA wywodzace si¢ z genomu B. stacei ulegly nicodwracalnej,
inaktywacji genetycznej, czy tez ich sekwencje ulegly jedynie wyciszeniu na drodze epigenetyczne;.

Przyjete w projekcie podejscie badawcze powinno pozwoli¢c na lepsze zrozumienie istotnych
mechanizmow biologicznych, stojacych u podstaw sukcesu ewolucyjnego poliploidéw. Uzyskane wyniki
powinny takze znalez¢ przetozenie na inne, wazne ekonomicznie gatunki allopoliploidalne.



