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Ekosystemy arktyczne sa coraz bardziej narazone na dramatyczne zmiany zardwno warunkow
srodowiskowych (zmiany klimatu) jak efekty coraz intensywniejszej dziatalnosci ludzkiej w tych rejonach.
Naukowcy notuja rosnacy naptyw cieptych wod atlantyckich do moérz arktycznych, oddziatujacy na lokalny
klimat. Nasilajgca si¢ adwekcja wod atlantyckich sprzyja transportowi gatunkéw borealnych modyfikujac sktad
taksonomiczny arktycznych zbiorowisk oraz sieci troficzne. Dodatkowo na ekosystemy przybrzezne wplywa
postgpujace topnienie lodowcoéw. Liczne zanieczyszczenia, takie jak sadza, metale cigzkie, trwate
zanieczyszczenia organiczne sg transportowane przez masy powietrza, nawet z bardzo odlegtych rejondéw
geograficznych, do Arktyki i tam deponowane. Najnowsze szacunki przewiduja nasilanie si¢ tych zjawisk w
przysztosci.

Dzicki niskiej mobilno$ci, dlugowieczno$ci, wysokiej roznorodno$ci i swoistej dla poszczegdlnych
gatunkow wrazliwosci na zaburzenia organizmy bentosowe sg uwazane za dobry wskaznik stanu $rodowiska.
Wykorzystuje si¢ je do oceny wptywu dziatan cztowieka oraz monitorowania naturalnej zmiennos$ci srodowiska,
w tym zmian zwigzanych z ociepleniem klimatu w Arktyce. Tradycyjnie badania takie prowadzone sg na bazie
danych uzyskanych dzigki identyfikacji morfologicznej — analizy te sg bardzo kosztowne, czasochtonne i
wymagaja znacznej wiedzy specjalistycznej, zwykle ograniczajac zakres badanych taksonow si¢ jedynie do
duzych organizmoéw (makrofauny).

Na poczatku XXI wieku wprowadzono metody sekwencjonowania DNA nowej generacji co pozwolito na
tzw. metabarcoding i zrewolucjonizowalo badania rdéznorodnosci biologicznej ekosystemow wodnych.
Metabarcoding DNA jest szybki i czgsto bardziej obiektywny - wykazano, ze jest lepszym wskaznikiem
oddzialywania czynnikéw Srodowiskowych w porownaniu do tradycyjnych metod bazujacych na identyfikacji
morfologicznej. Metabarcoding DNA polega na ekstrakcji materiatu genetycznego z catego zbioru organizméw
lub DNA pozakomoérkowego (np. DNA $rodowiskowego [eDNA] z osadéw dennych). Analizy eDNA biorg pod
uwage duzo szerszy zakres analizowanych taksonéw i pozwalaja na oceng¢ roznorodno$ci organizmow
mikroskopowych, co bytoby duzo trudniejsze albo wrecz niewykonalne korzystajgc z tradycyjnych metod
morfologicznych. W proponowanych projekcie zastosujemy badania eDNA osadéw (w odniesieniu do
prowadzonych réwnolegle morfologicznych analiz taksonomicznych) w celu rozpoznania wptywu warunkéw
srodowiskowych na roznorodno$¢ przybrzeznych organizméw bentosowych w ocieplajacym si¢ ekosystemie
Arktyki.

Celami projektu sg: 1) poréwnanie efektywnosci metod oceny zbiorowisk ekologicznych bazujacych na
analizach morfologicznych i metabarcodingu wzdhuz gradientu warunkow Srodowiskowych; 2) porownanie
wptywu czynnikoéw srodowiskowych na roézne bentosowe organizmy eukariotyczne, zwtaszcza zbadanie wzorcow
zmian dla mikroskopijnych jednokomorkowcow i wigkszych organizméw makroskopowych; 3) identyfikacja
taksonow (i/badz sekwencji DNA) bedacych biologicznymi indykatorami zaburzen s$rodowiska (zaréwno
naturalnych jak i antropogenicznych); 4) okreslenie jak roznorodno$¢ biologiczna zmienia si¢ wraz z wielkoscig
badanych organizméw w wodach przybrzeznych Arktyki.

Projekt bedzie zorganizowany wokot trzech zadam badawczych. Pierwsze skupi si¢ na okresleniu
réznorodnosci bentosu wydtuz gradientu zaburzen lodowcowych w jednym z fiordow Svalbardu. Stacje
zlokalizowane wzdtuz osi fiordu/gradientu zaburzen zostang przebadane korzystajgc z metod morfologicznych jak
i metod metabarcodingu, réwnolegle z pomiarami warunkow $rodowiskowych. W drugim zadaniu zostanie
zbadany wptyw réznorodnych czynnikow srodowiskowych na sktad taksonomiczny i r6znorodno$¢ bentosowych
organizmow eukariotycznych w zatokach przylodowcowych oraz zatokach do ktérych uchodzac rzeki. W trzecim
zadaniu skupimy si¢ na zmiennosci czasowej roznorodnosci zbiorowisk bentosowych okreslonej poprzez zbadanie
eDNA w czterech kolejnych latach na trzech stacjach monitoringowych zlokalizowanych w fiordzie Honrsund na
Svalbardzie.

Projekt stawia hipoteze, iz (w porownaniu do analiz bazujagcych na metodach morfologicznych) te
wykorzystujace metabarcoding srodowiskowego DNA dadza dokladniejszy obraz zmiennosci réznorodnosci
organizméw bentosowych w odpowiedzi na warunki srodowiskowe dzigki uwzglednieniu szerszego spektrum
taksonow. Opracujemy metodycznie nowe narzedzia pozwalajace na okreSlanie i monitorowanie stanu
ekosystemu arktycznego i jego zmian w erze rosnacego poziomu zaburzen zwigzanych z dziatalnoscia cztowiek i
zmianami Klimatu. Ponadto przedstawimy pierwszy obraz pelnego eukariotycznego eDNA organizmow
bentosowych zamieszkujgcych przybrzezne osady Arktyczne.



