Istnieje coraz wiecej dowoddw na to, ze IncRNA (dtugie, niekodujgce RNA) sg nie tylko zaangazowane
w szereg procesow komérkowych u ludzi i zwierzat (Uszczynska- Ratajczak i in. 2018), ale réwniez
petnig wazng role na kazdym etapie rozwoju roslin (Zhangiin. 2013, Zhu i in. 2015, Flérez-Zapata i in.
2016, Fei i in. 2020) (Ryc. 1). Dlatego konieczne jest lepsze zrozumienie mechanizméw regulacji
IncRNA i ustanowienie baz danych IncRNA (Fei i in. 2020). Tworzenie kompletnych anotacji, pozwala
odpowiedzie¢ na fundamentalne pytania dotyczace funkcji INcRNA (Uszczynska-Ratajczak i in. 2018,
Feiiin. 2020).

Geny niekodujace biatek, odgrywaja kluczowa role w kontroli regulacji ekspresji genéw w stresie
abiotycznym (Zhang i in. 2013). Potencjat ncRNA do indukowania zmian chromatyny, ktére moga
by¢ epigenetycznie dziedziczone, sugeruje, ze moga tez odgrywaé znaczaca role w plastycznosci
fenotypowej roslin do zmian $rodowiskowych (De Lucia i Dean 2011). Podjecie tej tematyki waine
jest szczegodlnie w obliczu regionalnych fluktuacji klimatu i globalnego ocieplenia, powodujacych
susze, na ktdrg narazone s3 takze drzewa w ekosystemach le$nych, w tym $wierki. Prognozy
klimatyczne dla Europy Srodkowej przewidujg wzrost temperatury o ok. 2°C i spadek ilosci letnich
opaddw, co jest obecnie juz zauwazalne. W przysztosci, cieplejszy klimat z suchszymi latami, moze
powodowad, ze wzrost swierka bedzie coraz bardziej ograniczony

(Gauliiin. 2022). Wptyw i zagrozenia, jakie zmieniajacy sie klimat stanowi dla swierka, mogg by¢
rézne w zaleznosci od regionu wystepowania (Helama i in. 2016). Monitorowanie zmian dtugiego,
niekodujgcego transkryptomu RNA w nasionach swierka, ktérego adaptacja do zmian klimatu jest
niska (Helama i in. 2016, Schurman i in. 2018, Gauli i in.2022), wydaje sie wazna, w kontekscie
zgromadzonej wiedzy.

Transkrypcyjna i posttranskrypcyjna regulacja ekspresji genéw ma swdj udziat w ztozonym procesie
tolerancji roslin na stres (Fei i in. 2020). Ostatnie badania wykazaty, Ze IncRNA odgrywajg wazng role
w reakcji na stres, szczegdlnie w przypadku stresu suszy (Yatusevich i in. 2017, Fei i in. 2020, Voogd i
in. 2022). Analiza IncRNA przyblizy zrozumienie mechanizméw regulacyjnych, ktére zachodza w
transkryptomie swierka pod wptywem zmieniajacych sie czynnikéw klimatycznych.
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Ryc. 1 Schemat mechanizmoéw dziatania IncRNA. LncRNA dziatajg w celu regulacji ekspresji genow
przez rézne mechanizmy. A - IncRNA jako prowadnice molekularne i rusztowania do interakgji z
kompleksami biatkowymi. LncRNA dziatajg rdwniez jako molekularne ,, wabiki” dla biatek, w tym
czynnikéw transkrypcyjnych; B - IncRNA modulujg epigenetyke poprzez kierowanie komplekséw
modyfikujgcych chromatyne do docelowych loci genomowego DNA; C - IncRNA dziatajg jak
endogenne pochtaniacze dla innych RNA, takich jak mRNA i miRNA. (ORF: otwarta ramka odczytu)
(Archeriin. 2015)



