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ABSTRAKT (w jezyku polskim)

Osady morskie sg niezwykle istotnym archiwum morskiej bior6znorodnos$ci, obejmujace;j
zarébwno organizmy bentosowe, jak i pelagiczne. Srodowiskowe DNA (eDNA), ktore
zachowuje si¢ w osadach morskich, moze by¢ wykorzystywane zarowno do badania sktadu
taksonomicznego wspotczesnych zbiorowisk organizmow, jak 1 do rekonstrukcji
bioréznorodnosci w przesztos$ci. Analiza DNA osadowego (sedDNA) lub kopalnego DNA
osadowego (sedaDNA) otwiera zupelnie nowe mozliwosci badania krotko- i
dhugoterminowych zmian ekosysteméw morskich zachodzacych w odpowiedzi na zmiany
klimatyczne 1 $rodowiskowe. Ogromny postep jaki obserwujemy w rozwoju technologii
sekwencjonowania nowej generacji pozwala na szybkie sekwencjonowanie DNA ze srodowisk
morskich czego rezultatem jest stale rosngca liczba badan opartych o metabarkodowanie (ang.
metabarcoding). Liczba tych badan ro$nie szczegdlnie intensywnie w przypadku zbiorowisk
mikroorganizméw. Jednoczesnie, problemy techniczne i wynikajace z nich potencjalne btedy
nie zostaly jeszcze wyeliminowane, cho¢ mogg wplywa¢ na generowanie i analiz¢ danych z
metabarkodowania. Dlatego, aby w petni wykorzysta¢ potencjal metabarkodowania eDNA w
badaniach wspoétczesnych, jak 1 przesztych ekosystemow, potrzebne sg dalsze badania. Pozwola

one lepiej zrozumie¢ zwigzek migdzy zapisami eDNA a zmianami w $rodowisku morskim.

Aby w pelni wykorzysta¢ potencjat eDNA w badaniach wspotczesnej 1 przesziej
biordéznorodnosci morskiej, w niniejszej rozprawie wyznaczono nastepujace cele: 1) zbadanie
bior6éznorodnosci organizméw eukriotycznych w kolumnie wody i osadach powierzchniowych
oraz zbadanie stopnia zachowania eDNA planktonicznego w osadach morskich; ii) zbadanie
biordéznorodnosci zbiorowisk wybranych organizméw eukariotycznych (foraminifera) i ich
odpowiedzi na zmiany S$rodowiskowe; oraz iii) podsumowanie obecnych postepow w
badaniach nad morskim sedaDNA oraz omowienie potencjalnych ograniczen i problemow
metodologicznych. Rozprawa doktorska sklada si¢ z czterech artykutow naukowych

realizujacych powyzsze zadania badawcze.

Pierwsza cze$¢ rozprawy, bazujac na analizie eDNA (RA I), opisuje morskie zbiorowiska
eukariotyczne, od kolumny wody po osady powierzchniowe. Gtowna zaleta analizy eDNA jest
mozliwos¢ uzyskania pelnego zapisu biordznorodnosci morskiej, w tym organizmow nie

uwzglednianych w tradycyjnych analizach mikroskopowych. Jednocze$nie nieznana jest



doktadnos$¢ zapisu morskiej bior6znorodnosci w DNA osadowym, szczeg6élnie w przypadku
organizméw planktonicznych. Aby zglebic to zagadnienie przeprowadzono badanie zbiorowisk
eukariotycznych w Morzach Nordyckich i poréwnano biordéznorodno$¢ eukariotyczng w
kolumnie wody i w osadach powierzchniowych. Nasze badania doprowadzity do nast¢pujacych
wnioskow: 1) sktad taksonomiczny probek eDNA wody i osadow ro6zni si¢ znaczgco; ii) duza
ilos¢ DNA planktonowego jest transportowana do osadéw powierzchniowych i dominuje w
zapisie DNA osadowego pod wzgledem liczby sekwencji, ale nie bior6znorodnosci; iii) nie
wszystkie gatunki planktonowe s3 w rdwnym stopniu archiwizowane na dnie morskim, a
niektore taksony nano- 1 pikoplanktonu sg praktycznie nicobecne w DNA osadowym. Uzyskane
wyniki sugeruja, ze sktad i struktura zbiorowisk planktonowych zarejestrowanych w DNA
osadowym roznig si¢ od tego, co obserwuje si¢ w kolumnie wody. Wyniki te sugeruja, ze sktad
taksonomiczny i struktura zbiorowisk planktonowych znacznie zmienia si¢ wraz z gigbokoscia
wody. Jednoczesnie, tylko nieliczne grupy organizmow zyjacych w toni wodnej zachowujg si¢
w osadach dennych. Ma to znaczenie w konteks$cie interpretacji zapisow kopalnego DNA
osadowego 1 sugeruje potencjane bledy wynikajace z niekompletnego zapisu organizmow

planktonowych.

Druga cz¢$¢, obejmujaca dwa artykuty, koncentruje si¢ na zmienno$ci przestrzennej i
bioréznorodnosci otwornic bentosowych i ich roli jako wskaznikow ekologicznych. W
pierwszej pracy (RA II) przy pomocy metabarkodowania eDNA z osadow powierzchniowych
zbadano réznorodnos$¢ arktycznych otwornic w fiordach 1 rejonach otwartego morza
archipelagu Svalbard. Analiza danych z metabarkodowania ujawnila bardzo wysoka
r6éznorodno$¢ filogenetyczng otwornic w porownaniu z tradycyjnymi badaniami opartymi na
analizie morfologicznej. Ponad polowa wariantow sekwencji amplikonéw (ASV) nie mogta
by¢ przypisana do zadnej grupy w referencyjnej bazie danych, co sugeruje potencjalnie duza
obecnos¢ nieznanych linii genetycznych wsrod otwornic wod Svalbardu. Sktad taksonomiczny
zbiorowisk otwornic r6znil si¢ migdzy fiordami i obszarami otwartego morza. Wplyw na to
mialy przede wszystkim warunki oceanograficzne, zwlaszcza obecno$¢ poszczegdlnych mas
wodnych, zwlaszcza cieptej 1 zasolonej wody atlantyckiej. Na podstawie uzyskanych danych
zidentyfikowano liczne potencjalne molekularne wskazniki tej masy wodnej. Badanie to
dostarczylo pierwszych tak kompleksowych danych na temat bioréznorodnosci otwornicowe;j
w rejonie Svalbardu i przyczynito si¢ do lepszego opisania odpowiedzi zbiorowisk

otwornicowych na gradienty srodowiskowe w Arktyce.



W drugim badaniu (RA III) przeanalizowali$my zbiorowiska otwornic glebokowodnych,
koncentrujagc si¢ na ogromnej nieznanej rdéznorodnosci gatunkowej ujawnionej przez
metabarkodowanie osadéw powierzchniowych. W prezentowanym artykule wykorzystano
unikalne sygnatury DNA otwornic do klasyfikacji taksonomicznej do tej pory
niezidentyfikowanych linii genetycznych otwornic glgbokowodnych 1 opisania ich
rozmieszczenia w oceanach. Analizie poddano zbiorowiska bentosowych otwornic ze Strefy
Clarion-Clipperton we wschodniej czeSci Oceanu Spokojnego, pordéwnujac ich
bioréznorodnos¢ z dostegpnymi danymi z innych regionéw zaréwno glgboko- jak i
pltytkowodnych. W rezultacie zidentyfikowano 61 nowych linii genetycznych otwornic
nalezacych do 27 kladow filogenetycznych na podstawie unikalnych sygnatur DNA w
hiperzmiennym regionie 37F genu 18S rRNA. Wigkszo$¢ z nowych linii zostata rdwniez
znaleziona w innych obszarach glebinowych, ale tylko kilka z nich pojawilo si¢ w zbiorach
danych z rejondow przybrzeznych. Sugeruje to, ze glebokowodne otwornice bentosowe tworza
unikalng grupe wysoce przystosowang do srodowiska w ktérym zyja i ze migracja miedzy
siedliskami ptytkiego i glebokiego morza jest stosunkowo ograniczona. Podej$cie oparte na
genetycznych sygnaturach stanowi nowatorska metode¢ badania rozmieszczenia i ekologii
otwornic gltebokowodnych, biorgc pod uwage obecnie mocno ograniczong baze¢ danych
referencyjnych. Moze to by¢ przydatne w przysztych badaniach wykorzystujacych dane z
metabarkodowania  otwornic do  biomonitoringu  $rodowiska lub  rekonstrukcji

paleoceanograficznych.

Ostatnia cze$¢ niniejszej rozprawy (RA IV) podsumowuje spektakularne postepy w
badaniach nad rekonstrukcjg zmian ekosystemow morskich w przeszto$ci geologicznej przy
uzyciu kopalnego DNA osadowego (sedaDNA). Aby podsumowa¢ badania nad morskim
sedaDNA w ostatnich dwoch dekadach, przeprowadzono systematyczny przeglad literatury,
obejmujacy 55 oryginalnych badan. Prace te obejmuja zarowno badania mikroorganizmow
planktonicznych 1 bentosowych (prokariotow i1 jednokomoérkowych eukariotéw), jak i
organizmoéw nalezacych do meio- i makrofauny, ktorych DNA jest zdeponowane w osadach
morskich. Ninejszy artykut przegladowy opisuje procesy tafonomiczne jakim podlega DNA w
srodowisku morskim, kluczowe kwestie zwigzane z wykorzystaniem sedaDNA w badaniach
nad ekosystemami morskimi w przeszlo$ci oraz aktualny stan wiedzy i zastosowan w badaniach
sedaDNA w srodowisku morskim. Przewidujemy, ze analizy sedaDNA beda wkrétce rutynowo
wlaczane do badan paleoceanograficznych, zapewnigc unikalny wglad w zmiany

biordéznorodnosci w geologicznych skalach czasowych. Pomoga takze w okresleniu wptywu



antropopresji oraz kierunku ewolucji ekosystemow morskich. Ciaggly rozwdj badan nad
sedaDNA moze roOwniez pomoc w ustanowieniu 1 optymalizacji strategii ochrony zasobow

morskich i ich zarzadzaniu.

Podsumowujgc, niniejsza praca doktorska przedstawia réznorodne zastosowania
metabarkodowania eDNA do badania przesztych i wspotczesnych ekosystemoéw oraz podkresla
potencjat i ograniczenia tej metody. Dodatkowo, wyniki uzyskane w toku przedstawionych
badan przyczynig si¢ do lepszego poznania réznorodnosci gltebokowodnych i polarnych
otwornic. Zapewniaja rowniez wglad w procesy powigzane z tafonomiag eDNA morskich
eukariontow. Jest to kluczowe dla prawidlowe;j interpretacji zapisow DNA w osadach morskich.
Jak wykazano w niniejszej rozprawie, wykorzystanie metabarkodowania eDNA ma kluczowe

znaczenie dla dalszego rozwoju badan nad przeszlg 1 wspdtczesng bioréznorodnoscia morska.



