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Precis som datorer, dr trdd och andra biologiska organismer informationsprocesserande enheter.
Datorer lagrar bindra koder (0, 1) i minnet, medan trdd lagrar kvartira koder (A, G, T, C) i DNA-
molekyler; datorer 6verfor instruktioner frin minnet till processorn, medan trid Gverfér kopior av
gener (RNA) frin cellkdrnan och ut i cellen; datorer exekverar instruktioner i processorn sisom att
addera tva tal, medan trid 6versdtter RNA till proteiner som tillsammans utfér specifika uppgifter i
cellen sisom att syntetisera cellulosa. Precis som att datorn exekverar olika program under olika
omstindigheter, aktiverar trid olika gener ut ifrdn cellens behov. Speciella regulatoriska proteiner ser
till att de ritta generna aktiveras genom att processa information frin de icke-proteinkodande
regionerna av DNA:et — den regulatoriska DNA-koden. Linge ansig man att DNA som inte utgér
gener heller inte har nigon funktion (s.k. ”junk DNA”). Men allt eftersom fler och fler organismer
har fitt sitt DNA kartlagt; har vi nu insett att det som f6rst och frimst skiljer asp frdn gran, och
minniskor frin schimpanser, dr hur den regulatoriska DNA-koden aktiverar liknande proteiner pi
olika sitt. Precis som en programmerare skapar olika program i datorn genom att sammanstilla ett
antal enkla instruktioner pé olika sitt, har evolutionen skapat olika organismer genom att anvinda, till
stor del, samma proteiner lite olika.

Traditionellt har biologin reduktionistiskt studerat var gen for sig. Ar 2001, nir det minniskliga
DNA:et var kartlagt, trodde man sig kunna veta alla geners funktion inom ungefir 10 dr. Att forsté
geners funktion har visat sig vara mycket komplicerat; mutationer i DNA-koden paverkar inte bara ezt
protein men ett helt delnitverk av proteiner och andra molekyler vilka interagerar med det muterade
proteinet. Det dr ddrfér svart att forstd hur tex. trids individuella egenskaper, sisom tillvixt eller
resistens mot sjukdomar, hinger ihop med skillnader i tridens DNA. Inom systembiologisk
forskning tar man konsekvensen av att en biologisk organism bestir av komplexa nitverk av
interagerande molekyler. For detta projekt vill vi anvinda systembioloiska metoder f6r att férstd hur
vixter som backtrav (ett litet ogris som rikar vara den mest studerade arten inom vixtforskningen),
ris, asp och gran evolverar genom dndringar i den regulatoriska DNA-koden. Ny teknik inom
experimentell biologi har gjort det mojligt att mita mingden av olika RNA, proteiner och metaboliter
i en cell vid en viss tidpunkt. Over manga ar har forskare virlden &ver byggt upp databaser av
mitdata som visar hur dessa nivder varierar Over tid, i olika utvecklingssteg och under olika
férhallande. Vi vill anvinda metoder f6r maskininldrning utvecklat inom artificiell intelligens for att
aterskapa interaktionsnitverken i de olika vixterna frin dessa mitdata, och dirigenom studera vilka
delar av nitverken som ér evolutiondrt konserverade och vilka som har divergerat. Vi kommer ocksi
att géra egna experiment dir vi miter dndringar som hinder i transgena aspar nir ett specifikt gen dr
avslagen respektive Gveraktiverad. Sddana data kan anvindas, dels for att utvirdera riktigheten av
vara nitverk, och dels for att forbittra redan existerande nitverk genom att anvinda dessa data i
aterskapningsprocessen. Genom denna forskning vill vi fi 6kat insikt i vad som gor ett trdd till ett
trid och en ettirig vixt som backtrav till backtrav. Dessa fragor har traditionellt bara studerats
genom att jimféra skillnader i samma gens DNA-kod i t.ex. backtrav och ris. Vi kommer i stillet att
studera det som verkligen skiljer vixter dt: olikheter i den regulatoriska DNA-koden som ger upphov
till olik aktivering av gener och ddrmed ocksa olika cellulira nitverk dir livets byggklossar samverkar.

En stor del av jordens yta ticks av skog med ett enormt virde, sivil ekologiskt som ekonomiskt.
Triden utgdr en viktig killa av férnyelsebart ramaterial och dr dessutom den storsta kolsdnkan pd
land. Umed Plant Science Centre arbetar f6r nirvarande med tva projekt vars syfte dr att kartligga
DNA:et f6r asp och gran. For att kunna dra nytta av den kartlagda DN A-informationen behéver vi
utveckla datorbaserade metoder som kan férbittra var forstielse av hur trids egenskaper dndras som
foljd av dndringar i den regulatoriska koden. Denna kunskap kommer att vara nédvindig for att
kunna utveckla trid som en férnyelsebar naturresurs for framtiden och fér nya tillimpningar som
t.ex. biobrinsle.



