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Ujawnianie komponentu starzenia epigenetycznego w organach roslin monokarpicznych

Starzenie biologiczne jest zwigzane ze zmiennoscig zycia w roznych skalach ekologicznych i informuje o
zwigzanym z wiekiem spadku funkcji organizmu. Starzeniu towarzysza bardzo dynamiczne zmiany
metylacji DNA, ktore zostaly juz modelowane w forme zegaréw epigenetycznych (z ang. epigenetic clock)
1 wykorzystywane w celu przewidywania wieku chronologicznego kregowcow, w tym cztowieka. Chociaz
dowody sugeruja, ze wzorce metylacji DNA moga opisywac rowniez starzenie si¢ roslin, ,.konstruowanie”
zegarOw epigenetycznych roslin jest w fazie pionierskich badan. Wczesniejsze obserwacje pozwalaja
jednak przypuszczac, ze podobnie jak u zwierzat, rosliny maja swoje zegary epigenetyczne.

Celem projektu jest zbadanie zmian w metylacji DNA jeczmienia i pomidora w trakcie starzenia si¢ tych
ro$lin. Wykorzystane dane beda mogty postuzy¢ do ,,skonstruowania” zegaréw epiClock, ktorych jak dotad
nie tworzono dla ros$liny monokarpicznych. W projekcie wykorzystam ro$liny transgeniczne pomidora,
charakteryzujace si¢ przyspieszonym lub op6znionym starzeniem. Chciatabym sprawdzi¢, czy taki
zmieniony fenotyp starzenia bedzie wynikat z op6znionego lub przyspieszonego starzenie epigenetycznego

Epigenetyczne zegary moga znalez¢ wiele zastosowan w badaniach biologii roslin. Doktadne pomiary
wieku biologicznego mogg by¢ przydatne do testowania teorii biologicznego starzenia si¢ roslin, do
modelowania agronomicznego by optymalizowaé produktywnos¢, a takze do diagnozowania reakcji na
stresy czy zmiany klimatu zwigzane z wiekiem czy do selekcji odmian odpornych na (a)biotyczne czynniki
srodowiskowe i wiele innych.



