Nr rejestracyjny: 2024/55/B/NZ9/02174; Kierownik projektu: prof. dr hab. Beata Anna Hasidw-Jaroszewska

Cel prowadzonych badan

Wirusy powoduja znaczne straty w uprawach roslin gospodarczo-waznych co stanowi powazne zagrozenie dla
Swiatowego bezpieczenstwa zywnosci. Wirusy sa patogenami wewnatrzkomorkowymi i brak jest §rodkow
chemicznych umozliwiajacych ich bezposrednie zwalczanie stad tez wiedza dotyczaca molekularnych
podstaw infekcji 1 mechanizméw warunkujacych odpornosé roslin odgrywa kluczowa role w projektowaniu
strategii zwalczania chorob wirusowych. W niniejszym projekcie przenalizujemy szereg czynnikow
zwigzanych z dynamikg zmienno$ci wiruséw, ich oddziatywaniami z gospodarzem i trwaniem w §rodowisku.
Do badan zostanie wykorzystany przedstawiciel tobamowiruséw - wirus zielonej mozaiki ogorka (cucumber
green mottle mosaic virus, CGMMYV) stanowiacy obecnie najwicksze zagrozenie dla upraw roslin
dyniowatych. Rosliny dyniowate (Cucurbitaceae) nalezg do gtéwnych warzyw uprawianych na catym §wiecie,
a ich globalna produkcja szacowana jest na ok. 151 milionéw ton. Zwalczanie CGMMV jest bardzo trudne
poniewaz wirus bardzo tatwo przenosi si¢ przez kontakt roslina-ro§lina, z nasionami, zakazonymi sadzonkami
i co istotne jego czasteczki mogg przetrwaé w wodzie i glebie. W ostatnim czasie obserwowano nasilone
wystepowanie patogenu W Polsce w uprawie ogorka, przektadajace sie na straty w jakosci i ilosci plondw.
Celem niniejszego projektu jest wiec przeprowadzenie kompleksowych badan w celu analizy:
(i) wystepowania CGMMV w uprawach ogorkow oraz wodzie do nawadniania, ktéra moze by¢ zrédlem
infekcyjnego wirusa w szklarniach ii) zréznicowania genetycznego izolatow CGMMYV, struktury jego
populacji i dynamiki ewolucyjnej iii) wptywu pojedynczych mutacji na symptomy obserwowane na roslinach
i akumulacj¢ wirusa iv) transkryptomu ro$lin ogorka porazonych przez CGMMYV i ustalenie molekularnych
szlakow zaangazowanych w odpowiedz ro$lin na infekcj¢. Tego typu badania nie byty do tej pory prowadzone
w Polsce.

Zastosowana metodyka badawcza

Zaplanowane w projekcie badania beda prowadzone z wykorzystaniem najnowocze$niejszych technik biologii
molekularnej, w tym sekwencjonowania wysokoprzepustowego (ang. high-throughput sequencing, HTS).
Przeprowadzony zostanie monitoring upraw ogorka w komercyjnych szklarniach w latach 2025-2027.
W ramach projektu bedziemy analizowa¢ obecnos¢ CGMMYV w uprawach, ale tez wodzie stosowanej do
nawadniania wykorzystujac zagegszczanie probek, HTS oraz biologiczne testy infekcyjnosci. Pobrane probki
zostang przeanalizowane na obecno$¢ CGMMYV, a szczegdtowa analiza struktury populacji CGMMYV zostanie
przeprowadzona z wykorzystaniem izolatow zebranych przez nasz zespot badawczy w poprzednich latach,
sekwencji uzyskanych w ramach projektu oraz dostgpnych w Banku Genow. Analizy dotyczace struktury
populacji wirusa i jego ewolucji zostang przeprowadzone z wykorzystaniem nowoczesnych programow
bioinformatycznych pozwalajacych na analize pokrewienstwa genetycznego migdzy izolatami wirusa,
zjawiska rekombinacji w populacji wirusa, korelacji migdzy stopniem zréznicowania genetycznego a
pochodzeniem geograficznym izolatu i gospodarzem. Dane te poszerza nasza wiedze na temat dynamiki
zmiennosci i epidemiologii CGMMYV zwlaszcza w kontek$cie rosngcego obrotu materiatem ro$linnym na
Swiecie.

Uzyskane zostang pelne sekwencje genomow wybranych izolatow wirusa (fagodne i ostre)
i pordwnane z innymi opisanymi do tej pory. Sekwencje beda analizowane pod katem zmiennych
i zachowawczych regionéw w genomie, jak i mutacji punktowych, ktore moga wpltywaé na symptomy
obserwowane na ro§linach. W ramach projektu zostang rowniez skonstruowane infekcyjne kopie wirusa co
pozwoli na analize wplywu pojedynczych mutacji zidentyfikowanych w ramach projektu, jak i z danych
literaturowych na powstawanie symptoméw i akumulacje wirusa w roslinach.

Proponujemy réwniez wykorzystanie techniki HTS do wygenerowania danych, ktore umozliwia
okreslenie molekularnych sieci oddziatywan jakie zachodza podczas porazenia roslin ogoérka przez rozne
izolaty CGMMYV, i analize jak zmienia si¢ ekspresja poszczegdlnych gendéw, i czynnikdéw transkrypcyjnych
w odpowiedzi na infekcje. Pozwoli to na zilustrowanie oddziatywan zachodzacych pomiedzy wirusem a
gospodarzem oraz w jaki sposdb wirus wykorzystuje i manipuluje zasobami gospodarza na wtasng korzys¢.
Wplyw spodziewanych rezultatow na rozwéj nauki
Realizacja tego projektu bedzie waznym krokiem w poszerzaniu wiedzy na temat epidemiologii,
zréznicowania populacji CGMMYV i interakcji zywiciel-patogen w celu identyfikacji genow waznych z punktu
widzenia hodowli odmian odpornych. Projekt bedzie prowadzony we wspodtpracy z badaczami z Consejo
Superior de Investigaciones Cientificas (CSIC, Hiszpania), the Netherlands Institute of Ecology (Holandia)
oraz National Institute of Biology (NIB, Stowenia) ktérzy maja bardzo duze doswiadczenie w zakresie
epidemiologii i ewolucji wiruséw. Otrzymane wyniki zostang opublikowane w renomowanych czasopismach
naukowych oraz bedg prezentowane na sympozjach i konferencjach. Wyniki dotyczace dystrybucji wirusa
zostang zamieszczone na Platformie Sygnalizacji Agrofagow (https://www.agrofagi.com.pl/) umozliwiajacej
monitorowanie wystepowania zagrozen ze strony patogendéw roslinnych w Polsce. Niezwykle istotnym
elementem ksztattujacym jakos¢ nauki w Polsce jest wspieranie i ksztatcenie mtodej kadry naukowe;j stad tez
w projekcie przewidziano zatrudnienia doktoranta.




