
ROCZNIK POLSKIEGO TOWARZYSTWA DENDROLOGICZNEGO Vol. 70 – 2022/2023 • 77‒82

Wstęp
W dzisiejszej nauce organizmy modelowe odgrywają klu-
czową rolę w poszerzaniu naszej wiedzy o biologii i eko-
logii. Te wybrane gatunki mają unikalne cechy i stanowią 
skarbnicę wiedzy dla badaczy, umożliwiając prowadzenie 
konkretnych i nieraz wyspecjalizowanych badań, które 
pomagają nam lepiej zrozumieć skomplikowane aspekty 
natury. W przypadku roślin wyłoniono kilka organizmów 
modelowych, które jako powszechnie stosowane odegrały 
kluczową rolę w Rewolucji naszego zrozumienia biologii 
roślin. Modele takie jak Arabidopsis thaliana (rzodkiewnik 
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pose numerous difficulties for scientists, yet it is a challenge worth undertaking as it will significantly enrich 
our understanding of nature. Nevertheless, scientists are undeterred, as potential discoveries in tree biology hold 
immense value. Despite these challenges, research on trees and woody plants is incredibly vital. These organisms 
play a pivotal role in ecosystems, influencing various aspects of nature. They are indispensable for comprehending 
climate changes, conserving biodiversity, and sustainable management of natural resources. Recent advancements 
in technology and research techniques open new horizons for scientists, enabling more precise and innovative 
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require distinct approaches, and a single, universal model is not feasible. Nevertheless, each of these specialized 
models contributes to the broader understanding of plant biology, highlighting the complexity and diversity of the 
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pospolity) czy Oryza sativa (ryż) stały się nieodłącznymi 
elementami badań w biologii molekularnej, genetyce, eko-
logii i innych dziedzinach związanych z roślinami.

Organizmy modelowe, zarówno rośliny, jak i zwierzę-
ta, mają pewne charakterystyczne cechy, które sprawiają,  
że są one atrakcyjne dla badaczy. Do najważniejszych z nich 
zalicza się:
1.	 Krótki cykl życiowy: przechodzą przez wszystkie 

etapy rozwoju w stosunkowo krótkim czasie. Dzięki 
temu badacze mogą przeprowadzać obserwacje i ba-
dania na wielu pokoleniach w ciągu zaledwie kilku 
miesięcy.



78� Hanna Fuchs, Joanna Kijowska-Oberc, Ewelina Ratajczak

2.	 Prosta genetyka: zazwyczaj mają małą liczbę chromo-
somów i genów, co upraszcza badania dziedziczenia  
i funkcji genów.

3.	 Łatwa hodowla w laboratorium: organizmy modelowe 
są stosunkowo łatwe i utrzymania w kontrolowanych 
warunkach laboratoryjnych, co zapewnia spójność i po-
wtarzalność wyników badań.

4.	 Duża dostępność materiału badawczego: ich popular-
ność sprawia, że są szeroko dostępne w laboratoriach na 
całym świecie, co ułatwia wymianę informacji i współ-
pracę między badaczami.

Społeczność naukowa, kiedy wprowadzała pojęcie or-
ganizmu modelowego, zakładała, że będzie to jeden gatu-
nek, uniwersalny, który pozwoli w łatwiejszy sposób badać 
fundamentalne zjawiska zachodzące również w bardziej 
skomplikowanych organizmach. Jednak rzeczywistość to 
założenie zrewidowała i dziś już wiemy, że jeden idealny 
model dla królestw wyróżnianych w taksonomii nie istnie-
je. Drzewa wydają się zaprzeczeniem organizmu o powyż-
szych cechach, ponieważ nie mają ani prostej budowy, ani 
mało skomplikowanego genomu, a ich hodowla do łatwych 
nie należy. Jednak w kontekście zmieniającego się klima-
tu wydają się kluczem do zachowania bioróżnorodności  
w ekosystemach i redukcji CO2 w atmosferze. Istnieje więc 
potrzeba ustandaryzowania badań nad tą grupą roślin.

Zmiana klimatu stawia naszą cywilizację przed ogrom-
nym wyzwaniem. Wieloletnie susze, kapryśna pogoda  
i rosnące temperatury to tylko wierzchołek góry lodowej. 
Wszystko to ma wpływ na nasze lasy, wprowadzając je  
w stan, którego konsekwencją mogą być dramatyczne mi-
gracje, a nawet wyginięcie niektórych gatunków, a drze-
wa, jako organizmy długowieczne, nie zawsze radzą sobie  
z szybkimi zmianami w otoczeniu.

Globalne ocieplenie silnie oddziałuje na krajobraz leśny 
na całym świecie, co grozi poważnymi zmianami w skła-
dzie gatunkowym drzewostanów. Nasiona są kluczowym 
elementem, który kształtuje ekosystem leśny, a zmiana kli-
matu może skutkować drastycznym spadkiem ich produkcji, 
zdolności do kiełkowania i żywotności. To może oznaczać, 
że całe odnowienia lasów znajdą się krytycznej sytuacji. Ale 
co gorsza, większość naukowych modeli zmian w struktu-
rze lasów ignoruje fakt, że nasiona nie stanowią zasobu nie-
ograniczonego. Te modele zakładają, że nasiona są dostępne 
zawsze, nawet jeśli drzewa są w fazie starości. Niestety, tak 
nie jest. W ostatnich dziesięcioleciach zauważono związek 
między wzrostem średnich temperatur a synchronizacją roz-
rodczą wielu gatunków drzew żyjących w klimacie umiar-
kowanym. Wysokie temperatury są przez niektóre drzewa 
odbierane jako sygnał do przygotowania się do intensyw-
nej produkcji nasion, co obserwujemy jako rok masowego 
obradzania (Koenig i in., 2016). Wzrost temperatury powo-
duje, że drzewa wytwarzają więcej kwiatów (Pearse i in., 
2016), ale jeśli w wyniku globalnego ocieplenia zdarza się 
to co roku, skutkuje desynchronizacją rozrodczą (Monks  
i in., 2016). Ponadto kwiaty nie są skutecznie zapylane,  
co prowadzi do wytworzenia licznych pustych nasion. Oczy-
wiście możemy łagodzić ten problem, gromadząc nasiona  
w bankach genów, co pomaga zachować różnorodność  

biologiczną, jednak starzeją się one nawet w kontrolowa-
nych warunkach, dlatego tak ważne jest, aby poznawać me-
chanizmy sterujące fizjologią nasion drzewiastych, by móc 
oceniać i wpływać na ich jakość.

Badania nad roślinami drzewiastymi są niezwykle istot-
ne, mimo że stawiają przed naukowcami trudne wyzwania. 
Te organizmy odgrywają kluczową rolę w ekosystemach, 
wpływając na wiele aspektów przyrody. Są niezbędne dla 
zrozumienia zmian klimatycznych, ochrony różnorodności 
biologicznej oraz zrównoważonego zarządzania zasobami 
naturalnymi. W ostatnich latach rozwój nowych technologii 
i zaawansowanych technik badawczych otwiera przed na-
ukowcami nowe perspektywy, pozwalając na bardziej pre-
cyzyjne i innowacyjne badania nad drzewami. To zachęcają-
cy sygnał dla badaczy zajmujących się biologią roślin, który 
może sprawić, że przyszłość badań nad drzewami przyniesie 
wiele fascynujących odkryć. Jednak poznawanie fundamen-
talnych zjawisk z zakresu fizjologii i biologii molekularnej 
nasion wymaga skupienia wysiłków na jednym obiekcie, 
który później będzie mógł posłużyć za podstawę dalszych ba-
dań, np. populacyjnych. Z pomocą przychodzą nasiona klo-
nów: jaworu (Acer pseudoplatanus) i zwyczajnego (A. pla- 
tanoides), które są intensywnie badane od wielu lat w In-
stytucie Dendrologii PAN i stanowią nieoficjalne modele 
do badań nad fizjologią nasion roślin drzewiastych. Zasoby 
wiedzy na temat fizjologii dojrzewania i starzenia się nasion 
tych gatunków są już całkiem spore i tworzą dobrą bazę do 
dalszych badań molekularnych. Dlaczego akurat te gatunki 
dobrze się sprawdzają w tej roli?

Klony jako modele fizjologii nasion drzew

Klon jawor i klon zwyczajny, choć należą do tego samego 
rodzaju, Acer, produkują nasiona, które skrajnie różnią się 
pod względem fizjologii. Klon zwyczajny wytwarza na-
siona kategorii orthodox, które są wyjątkowo odporne na 
wysychanie i mogą być suszone do bardzo niskich pozio-
mów wilgotności, dzięki czemu mogą być przechowywane  
w suchych i zimnych warunkach przez dłuższy czas.  
Z kolei klon jawor produkuje nasiona kategorii recal-
citrant, które są wrażliwe na utratę wilgoci, co oznacza,  
że nie mogą być zbytnio podsuszane. Pozostają bardziej 
aktywne metabolicznie, przez co są narażone na silniejszy 
stres oksydacyjny. Zwykle po kilku miesiącach przecho-
wywania tracą żywotność i nie nadają się do wykorzysta-
nia (Kijak i Ratajczak, 2020).

Nasiona recalcitrant często pochodzą z drzew rosnących 
w gorącym i wilgotnym klimacie, gdzie utrzymująca się wy-
soka wilgotność jest zjawiskiem naturalnym. Pozostawanie 
w suchych warunkach powoduje u nich utratę żywotności, 
co jest niebezpieczne w przypadku utraty naturalnych sie-
dlisk tych gatunków. Z kolei nasiona orthodox, odporne na 
wysychanie, są częściej produkowane przez drzewa rosnące 
w bardziej suchych i zimnych regionach. Dają nam możli-
wość długotrwałego przechowywania, transportu i tworze-
nia banków nasion, co ma kluczowe znaczenie dla ochrony  
i odtwarzania różnorodności biologicznej. 

Zasięgi występowania omawianych klonów w przeważa-
jącej części się nakładają, można więc powiedzieć, że rosną 
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w takich samych lub zbliżonych warunkach klimatycznych 
(Caudullo i in., 2017). Dzięki temu w badaniach fizjologii 
nasion można wykluczyć środowisko jako czynnik wpły-
wający na wytwarzanie nasion danej kategorii. Klony mają 
jeszcze jedną dużą zaletę. Zwykle obradzają każdego roku, 
a więc nasiona do badań są szeroko dostępne. Naukowcy 
nie muszą się martwić, jak w przypadku buka czy dębu, czy  
w danym roku będą mogli liczyć na świeży materiał do ko-
lejnych eksperymentów. 

Podwaliny pod dzisiejsze badania nad fizjologią nasion 
stanowią liczne publikacje powstałe już pod koniec XX w. 
Od opisania zmian w zawartości cukrów w nasionach klonu 
zwyczajnego podczas ustępowania spoczynku (Krawiarz, 
1994), przez szczegółowo opisaną charakterystykę rozwoju 
nasion klonu zwyczajnego i jaworu (Pukacka, 1998), po do-
kładne wytyczne dotyczące zbioru, oceny jakości i stratyfi-
kacji nasion (Suszka i in., 2000). Uwadze nie może również 

umknąć obszerne opracowanie z serii „Nasze drzewa leśne” 
pod redakcją prof. Władysława Bugały poświęcone biolo-
gii klonów. Syntezy wiedzy dotyczącej nasion klonów i po-
stępowania z nimi w hodowli bądź uprawie w przystępny 
sposób dokonał natomiast dr hab. Tadeusz Tylkowski w mo-
nografii „Przedsiewne traktowanie nasion drzew, krzewów, 
pnączy i krzewinek” (2016).

Odkrycia naukowe: różnice w zawartości 
askorbinianu i glutationu w nasionach 

klonu zwyczajnego i klonu jaworu

Klony, jako modele badawcze, wielokrotnie przyczyniły 
się do lepszego zrozumienia różnorodnych aspektów zwią-
zanych z fizjologią, biochemią oraz biologią molekularną 
rozwoju nasion. Szczególnie ciekawą kwestią było badanie 

poziomu kwasu askorbino- 
wego oraz glutationu – dwóch 
ważnych antyoksydantów 
uczestniczących regulacji 
stanu redoks w komórkach 
nasion podczas procesu doj-
rzewania oraz przechowania 
nasion wspomnianych dwóch 
gatunków klonów o odmien-
nej tolerancji na suszę. Po-
ziom regulacji stanu redoks 
w komórkach jest istotny dla 
zachowania prawidłowego 
przebiegu procesów meta-
bolicznych, należy bowiem 
pamiętać, że ich aktywność 
zależy od stanu redoks, czyli 
reakcji utleniania i redukcji.

Ryc. 1. Skrzydlaki:  
a) klonu jaworu, b) klonu zwyczajnego

Fig. 1. Samaras:  
a) sycamore, b) Norway maple

Ryc. 2. Klony zwyczajne  
w Arboretum Kórnickim

Fig. 2. Norway maples in the Kórnik 
Arboretum
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Badania te zostały przeprowadzone w Instytucie 
Dendrologii PAN, a ich wyniki ujawniły istotne różnice  
w równowadze stanu redoks askorbinianu i glutationu 
między tymi dwoma kategoriami nasion w trakcie ich 
rozwoju (Pukacka i Ratajczak, 2007). Okazało się, że ist-
nieje silny związek między zawartością glutationu a zdol-
nością nasion klonu zwyczajnego do przetrwania procesu 
podsuszania. Co interesujące, aktywność enzymów zaan-
gażowanych w przemiany askorbinianu i glutationu, czy-
li aktywność całego cyklu askorbionowo-glutationowego 
(w tym peroksydazy askorbinianowej, reduktazy mono-
dehydroaskorbinianowej, reduktazy dehydroaskorbino-
wej oraz reduktazy glutationowej i peroksydazy glutatio-
nowej, które pełnią funkcje ochronne w warunkach stresu 
oksydacyjnego) różniła się nieznacznie u obu tych gatun-
ków. W miarę jak nasiona dojrzewały, zawartość kwasu 
askorbinowego i aktywność wymienionych enzymów 
były u nich praktycznie identyczne. Podobieństwo to 
zaobserwowano również w ilości i rodzaju izoenzymów 
peroksydazy askorbinianowej. Jednak w trakcie dojrze-
wania nasion u obu gatunków aktywność tych enzymów 
stopniowo spadała.

Kiedy nasiona klonu jaworu były suszone do wilgotno-
ści poniżej 26%, zauważono wyraźny spadek zdolności kieł-
kowania oraz wzrost wytwarzania reaktywnych form tlenu, 
które mogą być szkodliwe dla komórek. U klonu zwyczajne-
go proces podsuszania aktywował bardziej efektywny sys-
tem obronny, co przejawiało się w większej zawartości glu-
tationu oraz wyższym poziomem stanu równowagi redoks. 
Ponadto zaobserwowano zwiększoną aktywność enzymów 
zaangażowanych w przemiany askorbinianu i glutationu. 
To odkrycie przynosi nam cenną wiedzę o mechanizmach 
obronnych roślin, będących reakcją na zmieniające się wa-
runki środowiskowe, w tym suszę.

Podczas utraty wody w na- 
sionach klonu zwyczajnego 
zachodzą intensywniejsze re-
akcje chemiczne prowadzące 
do tworzenia wiązań siarcz-
kowych w białkach w po- 
równaniu z występującymi 
u klonu jaworu.  Wszyst-
kie te wyniki sugerują, że 
w nasionach orthodox cykl  
askorbinianowo-glutationowy  
odgrywa ważną rolę w zdo-
bywaniu tolerancji na su-
szę, dojrzewaniu białek oraz 
ochronie przed reaktywnymi 
formami tlenu.

Przebudzenie: tajemnice i hormonalne 
mechanizmy spoczynku nasion

Nie wszystkie nasiona kiełkują od razu; trwają w spoczyn-
ku, czekając na lepsze warunki środowiskowe. To właśnie 
zjawisko zwane spoczynkiem nasion może je powstrzymy-
wać od rozwoju przez pewien czas. Ta kontrola może wyni-
kać z cech samego nasiona lub z warunków zewnętrznych, 
w jakich przebywa. To tak, jakby wewnętrzny zegar nasion 
mówił: „Poczekaj chwilę, jeszcze nie teraz”.

Co ciekawe, spoczynek jest w pewnym sensie zaprogra-
mowany genetycznie. Nasiono ma taką budowę, że do kieł-
kowania nie dochodzi przez jakiś czas, niezależnie od tego, 
czy na zewnątrz jest korzystny moment na wzrost czy nie. 
Ale możemy na to zjawisko wpłynąć. Na przykład nasiona 
z głębokim spoczynkiem można pobudzić do kiełkowania 
poprzez różnorodne zabiegi, takie jak chłodzenie. To niesa-
mowite, jak nauka pozwala nam zrozumieć i manipulować 
tymi naturalnymi procesami, a nasiona stają się kluczem do 
rozwiązania wielu tajemnic związanych z ich dojrzewaniem.

W procesie przełamywania spoczynku  nasion wkraczają 
na scenę hormony. To właśnie ich aktywność w nasionach 
decyduje, czy będą one trwać w spoczynku. Niektóre hor-
mony działają hamująco, blokując kiełkowanie (jak kwas 
abscysynowy, ABA), a inne stymulują wzrost (jak gibere-
liny, GA). Nieprawidłowa proporcja tych hormonów może 
prowadzić do przedłużającego się stanu spoczynku nasion 
(Pawłowski, 2009).

Jednocześnie istotne jest badanie proteomiki, czyli ze-
stawu białek w komórkach, tkankach lub całych organach,  
w tym przypadku w nasionach. Daje nam to szansę obser-
wacji jednoczesnych zmian wzorców gromadzenia się bia-
łek, gdy nasiona budzą się ze spoczynku. Analiza funkcji 
tych białek i powiązanych z nimi ścieżek metabolicznych, 

Ryc. 3. Klon jawor  
w Arboretum Kórnickim

Fig. 3. Sycamore  
in the Kórnik Arboretum
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w połączeniu z działaniem roślinnych hormonów zaanga-
żowanych w przełamywanie spoczynku nasion, pozwala 
nam zrozumieć ten proces. To jak rozgryzanie tajemnicze-
go kodu, który nasiona wykorzystują, aby zadecydować,  
że przyszedł czas, aby wyrastać i podbić świat!

Odkryto, że ABA zmniejsza ilość pewnych białek zwią-
zanych ze wzrostem i rozwojem siewek, podczas gdy GA – 
hormony stymulujące wzrost – zwiększają ilość tych białek. 
Znaczące zmiany miały miejsce głównie na końcu stratyfi-
kacji, kiedy nasiona rozpoczynały proces kiełkowania. To 
właśnie wtedy nasiona wychodzą ze stanu spoczynku i stają 
się aktywne. Proces ten angażuje wiele białek odpowiedzial-
nych za różne funkcje, ale kilka z nich odgrywa wyjątkowo 
istotną rolę. Chodzi tu o białka proteasomu, które pełnią 
funkcję „sprzątaczy” wewnątrz komórek, a także o enzym 
syntetazę S-adenozylometioniny oraz białko wiążące RNA 
bogate w glicynę. Wszystkie one mają kluczowy wpływ na 
ten proces.

Ciekawostką jest, że efekt zewnętrznie stosowanych 
hormonów nie okazał się decydujący dla całkowitego zaha-
mowania uśpienia nasion (w przypadku ABA) czy pobudze-
nia kiełkowania (w przypadku GA) u klonu zwyczajnego, 
jednak dane uzyskane z analizy proteomicznej dowodzą,  
że te hormony odgrywają istotną rolę w procesie przełamy-
wania spoczynku nasion i uruchamiania procesu kiełkowa-
nia. To jak odkrywanie kulisów budzenia nasion do życia, a ta  
wiedza otwiera przed nami nowe perspektywy w zrozumie-
niu tego niezwykle interesującego procesu.

Stan redoks a odporność na suszę

W trakcie badań prowadzonych w Instytucie Dendrologii  
PAN analizowano nasiona klonu zwyczajnego i jawora  
w różnych etapach wzrostu. Przyjrzyjmy się, co tam do-
kładnie działo się i jakie są różnice w ich wewnętrznych 
procesach związanych ze stanem redoks. Nasiona klonu 
zwyczajnego mniej więcej w 18 tygodniu po kwitnieniu na-
bywają tolerancji na desykację, podczas gdy nie dochodzi 
do tego w przypadku nasion jawora. Badania Ratajczak i in. 
(2019) wykazały, że w przypadku klonu zwyczajnego w 18 
tygodniu po kwitnieniu nasiona miały największą zawartość 
białek, głównie tych zawierających grupy tiolowe (disulfi-
dowe). W nasionach jawora te poziomy stale rosły w mia-
rę dojrzewania, co sugeruje, że w ich komórkach panował 
wyższy stan utlenienia niż w nasionach klonu zwyczajnego.

Przyjrzano się też specjalnym białkom znanym jako pe-
roksyredoksyny (Prx), małym cząsteczkom pełniącym funk-
cje antyoksydacyjne, czyli grającym istotną rolę w regulacji 
redoks w adaptacji roślin do zmieniających się warunków 
środowiska. U obu klonów występowały różne rodzaje tych 
białek. Ciekawym odkryciem było to, że w nasionach klo-
nu zwyczajnego były wyższe poziomy niektórych rodzajów 
Prx, które potrafią skutecznie likwidować nadmiar nadtlen-
ków. To może być kluczowy mechanizm, który pomaga ro-
ślinom radzić sobie w bardziej wymagających warunkach.

Dodatkowe analizy proteomiczne wykazały, że białko 
2-Cys-Prx występowało w postaci zredukowanej w obu 
gatunkach, podczas gdy 1-Cys-Prx było zredukowane tyl-
ko w nasionach klonu zwyczajnego. Zidentyfikowano rów-

nież enzymy, które były bardziej podatne na utlenianie na 
wszystkich etapach rozwoju nasion jawora. Omówiono tak-
że znaczenie sygnałów redoks w kontekście obecności reak-
tywnych form tlenu oraz procesu utleniania tioli białkowych 
do struktur zwanych disulfidami. Wszystkie te obserwacje 
są istotne dla zrozumienia, jakie cechy charakteryzują na-
siona orthodox (klon zwyczajny) oraz recalcitrant (jawor), 
które różnią się zdolnością do przetrwania w trudniejszych 
warunkach środowiskowych.

W innych badaniach (Ratajczak i in., 2013) wykryto 
obecność mitochondrialnej peroksyredoksyny IIF (PRXIIF) 
w nasionach obu gatunków. Analizy przeprowadzone za 
pomocą metody qPCR (reakcja łańcuchowa polimerazy  
w czasie rzeczywistym) wykazały, że poziomy tran skryp-
tów PRXIIF w obu kategoriach nasion wzrastały podczas 
podsuszania do różnej zawartości wody, a były one wyższe 
w nasionach klonu zwyczajnego niż jawora. Przeprowa- 
dzono również ogólne analizy proteomiczne (2D redoks-
-elektroforeza). Wykazały one znaczące różnice między na-
sionami, które dobrze znoszą odwodnienie (klon zwyczajny),  
a tymi, które są bardziej wrażliwe (jawor). W nasionach ja-
wora odwadnianych poniżej poziomu dla nich optymalnego 
stwierdzono niższą zawartość białek tiolowych regulujących 
stan redoks aniżeli w nasionach klonu zwyczajnego (ryc. 4).

Jednym z ważnych odkryć było wykrycie modyfikacji 
potranslacyjnych PRXIIF w nasionach, które miały począt-
kowo 50% wilgotności. Analiza elektroforezy dwukierun-
kowej i Western Blot wykazała zmiany wartości pI (punktu 
izoelektrycznego) o ±0,3 w przypadku jawora. Sugeruje to 

Ryc. 4. a) Laboratorium Zakładu Biologii Rozwoju w Instytucie 
Dendrologii PAN w Kórniku, w trakcie pracy, b) obrane nasiona klonu 

zwyczajnego, c) obrane nasiona Klonu jaworu
Fig. 4. a) Laboratory of the Department of Developmental Biology at the 

Institute of Dendrology of the Polish Academy of Sciences in Kórnik, 
during work, b) peeled seeds of Norway maple, c) peeled seeds of 

sycamore maple
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możliwość fosforylacji, co jest istotne, gdyż w analizie bio-
informatycznej przewidziano wiele potencjalnych miejsc 
fosforylacji dla tego białka. Uzyskano sekwencje genów 
oraz aminokwasów PRXIIF i porównano je ze znanymi se-
kwencjami innych genów i białek PRXIIF występujących 
u roślin. Warto podkreślić, że odnotowano wysokie war-
tości tożsamości sekwencji PRXIIF pomiędzy białkami  
u różnych gatunków Acer, a także Populus trichocarpa oraz 
Arabidopsis thaliana. 

Odkrycia te prowadzą do dyskusji na temat roli PRXIIF 
w różnicach fizjologicznych między nasionami klonu zwy-
czajnego, które dobrze znoszą podsuszanie/utratę wody,  
a nasionami jawora, które są bardziej wrażliwe. Rozważana  
jest również rola PRXIIF w utrzymaniu równowagi redoks 
w mitochondriach. Te badania mogą wnosić cenne informa-
cje o mechanizmach przystosowawczych roślin do podsu-
szania i mają duże znaczenie dla zrozumienia, jak rośliny 
reagują na skomplikowane zmiany środowiskowe.

Podsumowanie

Odkrycie fascynującego świata klonów jako modelowych 
roślin badawczych ukazuje nam tajemnice, jakie drzemią  
w nasionach. Badacze z Instytutu Dendrologii PAN zgłębia-
ją mechanizmy dojrzewania i spoczynku nasion, a także ich 
starzenia się, w wyniku którego nasiona tracą swoją najważ-
niejszą właściwość, jaką jest zdolność do kiełkowania. Na-
siona to małe cuda natury ukrywające się w różnorodnych 
hormonach i białkach, które układają się w  złożony system 
decydujący o ich losie.

Analiza proteomiczna pomaga nam odkrywać zmiany, 
jakie zachodzą w nasionach na różnych etapach ich życia. 
Wartościowe dane pozyskane podczas tych badań nad ja-
worem i klonem zwyczajnym wskazują, że różnice w ilości  
i rodzaju białek odgrywają kluczową rolę w utrzymaniu 
żywotności nasion. Te odkrycia mają doniosłe znaczenie 
zarówno dla naszego zrozumienia procesów zachodzących 
w naturze, jak i dla długoterminowej ochrony bioróżnorod-
ności. Poznanie sposobów, w jakie nasiona kontrolują swoje 
„wewnętrzne zegary”, pomaga nam przewidzieć, jak gatun-
ki drzew poradzą sobie w zmieniającym się środowisku. 
Dzięki temu będziemy lepiej przygotowani do zachowania 
równowagi ekosystemów w obliczu zmian klimatycznych 
i innych wyzwań, które stawia przed nami zmieniające się 
środowisko.

Poznanie mechanizmów molekularnych charaktery-
stycznych dla tych różnych kategorii nasion jest nie tylko 
istotne dla zrównoważonego gospodarowania zasobami ge-
netycznymi drzew, ale także dla ochrony bioróżnorodności 
na skalę globalną. Dzięki lepszemu zrozumieniu strategii 
reprodukcyjnych różnych gatunków oraz ich adaptacji do 
różnych warunków środowiskowych możemy efektywniej 
chronić cenne elementy przyrody.W tym zadaniu pomocne 
jest ustanowienie standardowego modelu dla badań moleku-
larnych nad fizjologią nasion.

Poprzez właściwą ochronę nasion i ich różnorodności 
możemy przyczynić się do zrównoważonego zarządzania 
ekosystemami, minimalizując jednocześnie wpływ zmian 

klimatycznych i utraty siedlisk na różnorodność biologiczną 
naszej planety. Działając w ten sposób, dbamy o naszą natu-
ralną spuściznę i przyszłość ekosystemów, które są kluczo-
we dla równowagi na Ziemi.
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