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Watrobowce z rodzaju Riccia stanowia cenny model badawczy ze wzgledu na szereg zalet.
Charakteryzuja si¢ prostym cyklem zyciowym z dominacja haploidow, latwoscig hodowli i klonowania
oraz zdolno$cig do zycia zarbwno w wodzie, jak i na ladzie. Te cechy czynig je doskonatymi obiektami
do badan nad fizjologia roslin, biologia molekularna, rozwojem i ewolucja.

Glownym celem niniejszych badan jest zweryfikowanie hipotezy badawczej, ktéra glosi,
ze promieniowania UV-B indukuje zréznicowane zmiany transkryptomiczne i epitranskryptomiczne
u Riccia fluitans i Riccia sorocarpa, ujawniajgc specyficzne mechanizmy adaptacyjne dla roslin wodno-
ladowych i typowo ladowych. W ramach projektu przeanalizujemy profile ekspresji genow, modyfikacje
metylacyjne RNA, dlugosci ogondéw poli(A) oraz zidentyfikujemy potencjalne miejsca pseudourydynylacji
RNA. Dodatkowo, przeprowadzimy szereg analiz molekularnych §ciezek odpowiedzi na promieniowanie UV-
B w kontekscie plastycznosci srodowiskowej. Badania zostang przeprowadzone z wykorzystaniem
nowoczesnych metod biologii molekularnej, w tym sekwencjonowania diugich odczytow natywnych
czgsteczek RNA. Pozwoli to na otrzymanie rzeczywistych czgsteczek RNA bez udziatu metod amplifikacji
RNA oraz identyfikacje kompletnych wariantow mRNA. Jednakze najciekawszym aspektem niniejszego
projektu bedzie wykorzystanie sygnatow pozasekwencyjnych chemicznej modyfikacji RNA, takich jak m6A,
m5C, psU, w celu scharakteryzowania epitranskryptomu badanych roslin. Wykorzystana w eksperymencie
metoda sekwencjonowania dlugich odczytow firmy Oxford Nanopore, zostata okrzyknigta metoda 2022 roku.
Wykorzystamy réwniez nowoczesne oprogramowanie komputerowe i ogoélnodostgpne biologiczne bazy
danych, aby jak najdoktadniej przeanalizowal dane transkryptomiczne oraz epitranskryptomiczne
dla badanych gatunkow.

Projekt ten przyczyni si¢ do poszerzenia wiedzy na temat adaptacji amfibiontéw oraz roslin typowo
ladowych do cyklicznych zmian klimat, takich jak zwigkszajace si¢ promieniowanie $wiatla UV-B. Zwigkszy
to zakres wiedzy na temat proces6w molekularnych towarzyszacych modyfikacjom epigentycznym.
Zaktadamy, ze wyniki uzyskane w tym projekcie stang si¢ punktem wyjscia dla podobnych badan u innych
roslin. Ponadto, przyczynia si¢ do lepszego zrozumienia fizjologii roslin.



