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Rosliny z rodziny dyniowatych (Cucurbitaceae) naleza do gtéwnych warzyw uprawianych na catym $wiecie,
a ich globalna produkcja szacowana jest na ok. 151 milionéw ton. Choroby wirusowe roslin stanowig powazny
problem ekonomiczny ze wzgledu na powodowane przez nie straty w plonach roslin gospodarczo-waznych.
Opisano ponad 70 gatunkéw wirusow, ktére moga porazac rosliny dyniowate czesto prowadzac do znacznych
strat plonu i jakoS$ci tych roslin. W ostatnich latach obserwowano rowniez nasilenie wystgpowania réznych
gatunkow mszyc, ktore bardzo efektywnie mogg przenosi¢ wirusy na duze odleglosci. Niebagatelny wptyw na
to zjawisko maja zmiany klimatyczne, ktére w istotny sposdb wptywaja na dynamike i strukture populacji
mszyc oraz ich cykl zyciowy. Jednym z gtownych gatunkéw dyniowatych uprawianych w Polsce jest cukinia,
a w ostatnich latach obserwowano nasilone wystgpowanie choréb wirusowych w jej uprawie powodujacych
straty siggajace 95%. Czesto stwierdzano obecnos$¢ wigeej niz jednego gatunku wirusa w porazonych roslinach
(infekcje mieszane) co prowadzito do zaostrzenia objawoéw, rowniez na owocach, ktore nie miaty wartosci
handlowej i konsumpcyjnej. Co wigcej badania prowadzone w naszym zespole pozwolity na wykrycie nowych
gatunkow wirusow, ktorych obecno$é nie byta do tej pory odnotowywana na terenie naszego kraju. Brak jest
srodkéw umozliwiajacych bezposrednie zwalczanie wirusow, a ochrona roslin przed tymi patogenami polega
na szeroko pojetej profilaktyce. Najwazniejszym elementem profilaktyki jest szybka i skuteczna diagnostyka,
czyli wykrywanie wirusow w materiale roslinnym. Pozwala to na wczesne wykrycie patogenéw w uprawie
i podjecie odpowiednich dziatan zapobiegawczych. Ponadto analizy zmiennosci genetycznej i struktury
populacji wiruséw dostarczajg cennych informacji na temat procesow zwigzanych z ewolucjg wirusow i ich
epidemiologig. Ma to kluczowe znaczenie dla projektowania metod diagnostycznych oraz opracowywania
skutecznych strategii kontroli wystepowania choréb wirusowych. Celem naszego projektu jest
przeprowadzenie kompleksowych analiz 1) wystgpowania i struktury populacji wirusow porazajacych cukinie
oraz mszyc bedacych ich wektorami ii) obecno$ci wiruséw w chwastach i roslinach dziko-rosngcych na
1 w sgsiedztwie pol, ktore moga stuzy¢ jako alternatywni gospodarze i rezerwuary wirusow iii) wystgpowania
oraz wptywu mieszanych infekcji na obserwowane symptomy na réznych odmianach cukinii, akumulacje
wirusa oraz powstawanie nowych wariantow genetycznych wirusow na drodze rekombinacji iv)
zréznicowania genetycznego wirusa mozaiki arbuza (watermelon mosaic virus, WMV), ktorego obecnos¢
najczgsciej stwierdzano w uprawie cukinii w Polsce. Ponadto sprobujemy przeanalizowa¢ i oszacowac
czynniki, ktore moga wptywac na pojawienie si¢ i rozprzestrzenia si¢ infekcji wirusowej: w tym zmieniajgce
si¢ w ostatnim czasie warunki klimatyczne oraz roznorodno$¢ lokalnych gatunkéw zywicielskich.
Zaplanowane w projekcie badania zostang przeprowadzone z wykorzystaniem najnowoczesniejszych technik
biologii molekularnej, w tym sekwencjonowania wysokoprzepustowego, ktére umozliwi wykrycie réznych
gatunkéw wirusow w zebranym materiale roslinnym oraz mszycach. Pozwoli to na analize struktury i
dynamiki zmiennosci populacji wiruséw porazajacych cukini¢ w Polsce a takze jej korelacje z wystepowaniem
r6znych gatunkéw wirusow w sagsiadujacych z uprawami roslinach dziko-rosngcych i chwastach oraz w ich
wektorach (mszycach). Badania dotyczace zréznicowania genetycznego populacji wirusa mozaiki arbuza
zostang przeprowadzone na podstawie uzyskanych w ramach projektu sekwencji genu kodujacego biatko
ptaszcza wirusa i innych izolatow WMV, zebranych przez nas zesp6t badawczy w poprzednich latach (95
izolatow) oraz sekwencji dostgpnych w bazach danych. Analizy beda przeprowadzone z wykorzystaniem
zaawansowanych programoéw bioinformatycznych pozwalajacych na analizg pokrewienstwa genetycznego
miedzy izolatami wirusa, zjawiska rekombinacji w populacji wirusa, korelacji migdzy stopniem zrdéznicowania
genetycznego a pochodzeniem geograficznym izolatu i jego gospodarzem. Dane te poszerza nasza wiedzg na
temat dynamiki ewolucyjnej i epidemiologii wirusa, zwlaszcza w kontekscie rosngcego obrotu materiatem
ro§linnym na $wiecie. W ramach projektu bedziemy réwniez analizowa¢ wystepowanie oraz wplyw
mieszanych infekcji na symptomy na ro$linach oraz akumulacje wirusa. Ponadto prze$ledzimy wplyw
mieszanych infekcji na ewolucje wiruséw 1 mozliwo$¢ powstawania nowych wariantow genetycznych na
drodze rekombinacji. Realizacja zadan przewidzianych w projekcie bedzie stanowi¢ wazny element w
poszerzeniu wiedzy dotyczacej oddzialywan i zalezno$ci miedzy patogenem, gospodarzem, wektorem
i Srodowiskiem oraz czynnikow, ktore wpltywaja na wystepowanie infekcji wirusowych w uprawach oraz
ksztattujacych strukture ich populacji. Wiedza ta jest kluczowa w opracowywaniu strategii ochrony roslin
przed tymi patogenami. Projekt bedzie realizowany w ramach wspolpracy z naukowcami z Hiszpanii
i Holandii, ktorzy posiadaja duze doswiadczenie z zakresu ekologii, epidemiologii i ewolucji wirusow.
W projekcie przewidziano rowniez stypendium dla studenta a zaplanowane badania bgdg stanowic czgsé
rozprawy magisterskiej. Rezultaty projektu zostang zamieszczone na Platformie Sygnalizacji Agrofagow
https://www.agrofagi.com.pl/ umozliwiajacej systematyczne monitorowanie zagrozen ze strony roznych
patogendw i szkodnikow dla upraw co jest istotnym elementem integrowanej ochrony ro$lin.




