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Epigenetyka superklonéw rzuca nowe $wiatlo na ewolucje

Istnieje coraz wiecej dowoddéw na to, Ze nie tylko zmiany w samym kodzie DNA napedzajg ewolucje i
ze inne mechanizmy odgrywajg réwniez wazna role w adaptacji do srodowiska. Zmiany epigenetyczne
s3 jednym z tych mechanizmdéw, jednak daleko nam do pelnego zrozumienia ich roli.

Termin epigenetyka odnosi sie do dziedzicznych zmian w ekspresji genow, ktére nie dotycza zmian w
podstawowej sekwencji DNA. Na przyktad niewielka modyfikacja chemiczna jednej z , czterech liter”
kodu DNA, zwana metylacjg, moze aktywowac lub dezaktywowac najblizsze geny. Moze to prowadzi¢
do zmian cech organizmu bez zmiany genotypu.

W naszych badaniach staramy sie odpowiedzie¢ na pytanie, w jakim stopniu epigenetyka pozwala
gatunkom klonalnym, czyli tym, ktore funkcjonuja bez zmian genetycznych, na szybkie
przystosowanie sie do wyzwan $rodowiskowych.

Zmiany w profilach epigenetycznych moga pozwala¢ na szybkie, dziedziczne adaptacje, ktére
poprzedzaja wolniej ewoluujgce zmiany w DNA. U organizmdéw bezptciowych, klonalnych,
wykorzystanie zmian epigenetycznych moze odgrywac gtéwna role w przyspieszaniu tempa ewolucji.
Zwtaszcza w wymagajacych srodowiskach, gdzie organizmy klonalne dokonujg inwazji czesto jako
pojedyncze genotypy, zmiany epigenetyczne mogq wprowadza¢ zmienno$¢ cech, na ktérej moze
dziata¢ dobér naturalny.

Kandydatami dobrze nadajacymi sie do badania roli zmian epigenetycznych w adaptacji sa genotypy,
ktére przetrwaty zmiany srodowiskowe, takie jak te, ktorych doswiadczyty podczas inwazji w regiony
polarne, lub przetrwaty ich ocieplenie. Uzywamy takich klonéw, nazywajac je superklonami,
nalezacych do organizmu modelowego czesto uzywanego w badaniach ekologicznych, matego
skorupiaka, rozwielitki (dafni). Ostatnie dane sugeruja, ze informacja u tego gatunku moze by¢
przekazywana miedzy pokoleniami inaczej niZ przez sam kod DNA. Sugeruje sie roéwniez, Ze metylacja
DNA moze by¢ mechanizmem lezagcym u podstaw tego zjawiska.

W proponowanych badaniach przetestujemy kluczowa hipoteze, ze procesy epigenetyczne napedzaja
i) plastyczno$¢ fenotypu i zmiany dostosowania, ii) lokalng adaptacje oraz iii) inwazyjnos$¢ klonow.
Aby to zrobi¢, przyjrzymy sie, jak zmiany epigenetyczne wptywajg na osobniki i utrzymuja sie w skali
tygodni, sezonow i stuleci u bezptciowych dafni. Planujemy przeprowadzi¢ nastepujgce badania:

1: Bedziemy zaburza¢ proces metylacji, by
sprawdzi¢, jak to zmieni poszczeg6lne wzorce
metylacji i jak wptynie na kondycje zwierzat.

) 2: Przedtuzymy czas trwania tych zaburzen i
cechy osobnicze | [ wasr metytacii ujawnimy ich skutki przekazywane miedzy
: pokoleniami oraz obliczymy, jak dtugo te skutki
Epi-Clone utrzymuja sie.

3: Powigzemy to, jak szybko i dobrze zwierzeta przystosowuja sie do wykorzystywania obecnych
zasobdw pokarmowych, ze zmianami metylacji ich genomoéw.

Wreszcie, 4: Zmierzymy og6lny poziom i wzorce metylacji w przetrwalnych jajach wyciaggnietych z
gtebokich warstwach osadéw jeziornych i wyklujemy (wskrzesimy) niektére z tych dziesiecioletnich
lub stuletnich zarodkéw, aby przesledzi¢ ich adaptacje do zmieniajacych sie w przeszto$ci warunkéow
$rodowiska oraz powigzemy te przystosowania ze zmianami metylacji.

Aby zmierzy¢ kondycje zwierzat, zmierzymy dynamike ich ptodnosci i §miertelno$ci oraz tempo
wzrostu ich populacji. Aby przesledzi¢ wzorce metylacji, zastosujemy metody sekwencjonowania
nowej generacji, wykonujac sekwencjonowanie wodorosiarczynowe catego genomu (WGBS) i
uzupetniajac je o sekwencjonowanie transkryptomoéow (RNA seq), by $ledzi¢ tez zmiany w ekspres;ji
gendw. Nasze zespoty badawcze z Warszawy i Oslo t3czg sity, aby wykaza¢, jak zwierzeta dostosowuja
sie do czesto nowych i ekstremalnych srodowisk bez zmian w kodzie genetycznym. W ten spos6b
znacznie przyczynimy sie do peilniejszego zrozumienia, jak dziala ewolucja biologiczna.



