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Opis projektu

Typy ptciowe sg obecnie obiektem intensywnych badan
u réoznych organizmow, nalezgcych czesto do réznych
krolestw np. Pierwotniakow, Grzybdw i Roslin. Sprawujg
one kluczowg role w kontroli przejscia pomiedzy
haploidalng a diploidalng fazg cyklu zyciowego (Perrin
2012). Celem prowadzonych od 2014 roku badan jest
identyfikacja gendéw odpowiedzialnych za determinacje
typow ptciowych u Paramecium tredecaurelia,
Paramecium undecaurelia oraz Paramecium sonneborni
wchodzgcych w sktad zespotu gatunkéw blizniaczych
Paramecium aurelia.

P. tredecaurelia jest jedynym gatunkiem z zespotu P.
aurelia wykazujgcym mendlowski system dziedziczenia
typdw ptciowych. Z kolei P. undecaurelia i P. sonneborni
charakteryzujg sie karionidalmym dziedziczeniem typow
ptciowych, a ich determinacja odbywa sie poprzez
procesy epigenetyczne. Po zajsciu procesu ptciowego,
autogamii bgdz koniugaciji, typy ptciowe w komaorkach
determinowane sg losowo. W tym systemie,
determinacja typu ptciowego zachodzi prawdopodobnie
w wyniku alternatywnej reorganizacji genomu
makrojgdrowego przy udziale matych czgsteczek RNA
(scnRNA). Natomiast w systemie mendlowskim typy
ptciowe dziedziczone sg zgodnie z prawami Mendla, a
za determinacje typow ptciowych odpowiedzialny jest
jeden gen.

W prowadzonych badaniach testowana jest hipoteza
badawcza stanowigca, ze determinacja typu ptciowego
E (ang. Even) jest zawsze zwigzana z ekspresjg genu
mtA, nawet jesli gen ten nie odpowiada bezposrednio za
determinacje typéw ptciowych w badanym gatunku.
Dotychczasowe wyniki prowadzonych badan u P.
tredecaurelia wykazujg, ze gen mtA ulega ekspresji w
typie ptciowym E, z kolei geny kodujgce czynniki
transkrypcyjne - mtB i mtC konieczne do ekspres;ji typu
ptciowego E u innych gatunkoéw np. u P. tetraurelia nie
Sg zaangazowane w proces determinacji typéw
ptciowych w tym gatunku. Przeprowadzone badania




sugerujg, ze w proces aktywacji genu mtA jest
zaangazowany nowy, nie opisany gen kodujgcy czynnik
transkrypcyjny, ponadto za typ ptciowy O
najprawdopodobniej odpowiada delecja jednego
nukleotydu w promotorze genu mtA. Przeprowadzona
analiza funkcji dotychczas znanych gendw typéw
ptciowych (mtA, mtB, mtC) wskazujg, ze nie u
wszystkich gatunkéw zespotu P. aurelia sg one
wymagane do ekspres;ji typu ptciowego E (P.
undecaurelia, P. sonneborni). Dodatkowo
przeprowadzane analizy filogenetyczne wskazujg, ze w
obrebie zespotu gatunkéw P. aurelia doszto do ewolucji
kilku niezaleznych od siebie mechanizmow determinacji
typow ptciowych. Prowadzone badania majg istotne
znaczenie dla poznania ewolucji genomu Paramecium
oraz przebiegu specjacji w obrebie gatunkéw
blizniaczych. Dotychczasowe wyniki wykazujg, ze w
obrebie zespotu gatunkéw P. aurelia ewolucja
mechanizmow determinujgcych typy ptciowe zaszta
kilkakrotnie i niezaleznie od siebie.

Badania prowadzone w ramach projektu badawczego sg
czescig projektu dotyczgcego badania systemow
determinacji typow ptciowych u wszystkich gatunkow
nalezgcych do zespotu Paramecium aurelia
realizowanego w ramach sieci naukowej Europejskiej
Grupy Badawczej GDRE (fr. Groupement de
Recherches Européen) ,Paramecium Genome
Dynamics and Evolution”. Ponadto stanowig takze czesé
projektu akcji COST BM1102 ,Ciliates as model systems
to study genome evolution, mechanisms of non-
Mendelian inheritance, and their roles in environmental
adaptation”




