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Nasiona sg odpowiedzialne za sukces ewolucyjny roslin, poniewaz ‘przekazuja’ informacje genetyczne dla
nastgpnego pokolenia. Co wazne, odpowiadaja za rozmieszczenie i przetrwanie gatunkéw roslin w réznych
warunkach §rodowiskowych. Pomys$lny rozwdj nasion zalezy od wlasciwych interakcji miedzy zarodkiem,
bielmem, liscieniami i okrywa nasienna.

Ewolucja genomoéw wszystkich organizmow zywych jest kluczowym procesem w ich rozwoju
1 przystosowaniu si¢ do zmiennych warunkow srodowiska. Karol Darwin zauwazyl, ze gatunki udomowione
sg doskonatymi modelami w badaniach ewolucji. Udomowienie to proces adaptacji dzikich roslin 1 zwierzat
do warunkow agro-ekosystemow i ludzkich potrzeb. Jednoczesnie, zmniejsza ich adaptacj¢ do srodowiska
tak, ze niektore rosliny uprawne sg w pelni zalezne od ludzi w celu reprodukcji.

Celem projektu jest przedstawienie modelu molekularnych mechanizméw genetycznych, ktoére uczestnicza
w ksztaltowaniu nasion o réznej wielkosci. Chcemy dowiedzie¢ si¢ jaki wpltyw na rozwoj ‘dzisiejszych’
gatunkow uprawnych maja zmiany sekwencji DNA/RNA oraz konformacja chromatyny? Czy procesy
udomowienia to szansa na sukces dla przetrwania ro$lin w zmieniajacych si¢ warunkach srodowiska?
Zaktadamy, ze na podstawie obszernych danych multiomicznych, otrzymanych z r6znych tkanek nasion, na
wczesnym etapie rozwoju nasion jesteSmy w stanie przewidzie¢ wielko$¢ nasion dojrzalej rosliny.

W celu realizacji projektu zostang przeprowadzone mi¢dzydziedzinowe badania naukowe z zakresu biologii,
genetyki, metabolomiki, zawansowanej mikroskopii, bioinformatyki oraz biotechnologii. W projekcie
zostang poréwnane dwa gatunki roslin straczkowych o r6znym pochodzeniu ewolucyjnym, charakteryzujace
si¢ r6znym stopniem poznaniu genomoéw. Przebieg drogi ewolucyjnej u tubinu biatego i fasoli zwyczajnej
zostanie zbadany w oparciu o sekwencje genomow, transkryptomdéw oraz profil metabolomiczny.

Przyjete w projekcie podejécie badawcze powinno pozwolié na lepsze zrozumienie istotnych mechanizméw
biologicznych, stojacych u podstaw sukcesu ewolucyjnego odpowiedzialnego za rozwoj wigkszych nasion
uros$lin uprawnych. Uzyskane wyniki powinny takze by¢ pomocne w zrozumieniu mechanizméw
odpowiedzialnych za zmiennos¢ wielko$ci nasion u pozostatych roslin straczkowych, w tym o waznym
znaczeniu w zywieniu czlowieka i zwierzat.



