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Symbiotyczne wigzanie azotu w roslinach bobowatych jest wazne dla produkcji zywnosci i zrbwnowazonego
rolnictwa. Zachodzi ono w brodawkach korzeniowych — wyspecjalizowanych organach, ktére rozwijajg sie w
wyniku rozpoznania bakterii symbiotycznych (rizobiéw) przez rosline i zostajg przez nie skolonizowane. Rosliny
bobowate klimatu umiarkowanego, w tym blisko spokrewniona z lucerng Medicago truncatula, tworzg brodawki
niezdeterminowane, zdolne do ciggtego wzrostu, ze wzgledu na statg obecnosé¢ merystemu wierzchotkowego. W
obrebie brodawek niezdeterminowanych mozna wyrdzni¢ kilka wyspecjalizowanych stref, takich jak strefa
infekcji, w ktérej komdrki roslinne sg kolonizowane przez rizobia, strefa przejsciowa, gdzie komarki roslinne i
bakteryjne ulegajg réznicowaniu oraz strefa wigzania azotu, gdzie rizobia w terminalnej postaci bakterioidow
wigzg azot atmosferyczny i dostarczajg go roslinom w zamian za zrédta wegla. Dzieki symbiotycznemu wigzaniu
azotu rosliny bobowate moga rosng¢ na glebach ubogich w azot mineralny i organiczny oraz je uzyzniad.

Rozwdj brodawek rozpoczyna sie od wzajemnego rozpoznania partnerdw symbiotycznych i obejmuje réwnolegle
réznicowanie komérek bakteryjnych i roslinnych. Niemniej zaobserwowano mutanty Medicago oraz Lotus, u
ktoérych brodawki powstawaty spontanicznie pod nieobecnosé rizobidw, w wyniku deregulacji roslinnych szlakéw
sygnalizacyjnych. Wskazuje to, ze proces rozwoju brodawki jest gtdwnie pod kontrolg rosliny. Dlatego
zrozumienie mechanizméw tej kontroli ma duze znaczenie, poniewaz moze réwniez zwiekszyé naszg ogdlng
wiedze na temat organogenezy roslin.

We wczesniejszych badaniach wykazano, ze ekspresja niektérych gendéw waznych dla rozwoju brodawki jest
kontrolowana epigenetycznie. Polega to na zmetylowaniu w korzeniach DNA w tych obszarach genomu, w
ktérych znajdujg sie te geny oraz jego demetylacji w brodawkach. Przypuszcza sie, ze zwiekszona ekspresja tych
gendw w brodawkach w poréwnaniu z korzeniami wynika wtasnie z demetylacji DNA. Jedng z podstawowych
funkcji metylacji DNA jest wyciszanie transpozondéw - obecnych w genomie elementéw genetycznych, ktére maja
zdolnos¢ wycinania i wstawiania lub kopiowania sie w rézne miejsca genomu. Co ciekawe, regiony aktywowane
przez demetylacje DNA w korzeniach réwniez obejmujg liczne transpozony. Nie jest jednak jasne, czy ich
obecnos$é przyczynia sie do aktywacji ekspresji genéw. Nie wiadomo réowniez, jakie sg wzorce metylacji
genomowego DNA w obrebie catego genomu w korzeniach i brodawkach, poza zbadanymi dotad regionami,
ktdre facznie stanowia tylko ~2% genomu M. truncatula.

Aby lepiej zrozumie¢ role przeprogramowania metylacji DNA podczas rozwoju brodawek, planujemy
bioinformatycznie ustali¢ genomowe lokalizacje transpozonéw i zidentyfikowaé rdznice strukturalne miedzy
genomami okoto 300 linii M. truncatula, wykorzystujgc szeroki wachlarz dostepnych w publicznych bazach
danych zestawéw danych z wysokoprzepustowego sekwencjonowania. Nastepnie wybierzemy 3 bardzo
zrdznicowane linie i ustalimy dla nich ich sekwencje genomu oraz wzorce metylacji DNA, zaréwno w korzeniach,
jak i brodawkach. Przeanalizujemy réwniez transkryptomy w tych organach. Zidentyfikujemy regiony o
zrdznicowanej metylacji i ocenimy, czy istniejg powigzania miedzy zmiang metylacji a aktywacjg/represjg gendw.
Zweryfikujemy réwniez, czy naturalne réznice w potozeniu transpozondéw wptywajg na rozmieszczenie regiondw
o zréznicowanej metylacji, przyczyniajac sie w ten sposéb do zmiennosci ekspresji genéw w brodawkach tych
linii. tgczac wszystkie wyniki uzyskane w ramach tego projektu, poszerzymy naszg wiedze na temat
wewnatrzgatunkowej zmiennosci M. truncatula, odkryjemy mozliwg nowga regulatorowg role transpozondéw w
genomie oraz uzyskamy wglad w mechanizmy genetyczne kierujgce ztozonym procesem powstawania brodawek
korzeniowych, w ktérym zmienia sie ekspresja setek gendw roslinnych.



