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Zespo6l gatunkéw blizniaczych Paramecium aurelia sktada sie z 15 identycznych
morfologicznie gatunkéw, reprodukcyjnie izolowanych (Sonneborn 1975). Wszystkie
gatunki posiadaja dwa typy plciowe: O (ang. Odd) i E (ang. Even). Ze wzgledu na
sposob dziedziczenia typoéw plciowych zostaly sklasyfikowane do jednego z trzech
systeméw determinacji: zgodnym z prawami Mendla, losowym (karionidalnym)
badz matczynym (cytoplazmatycznym).

Celem prowadzonych badan bylo poznanie genéw typéw plciowych oraz
mechanizméw determinacji typéw plciowych u dwoéch kolejnych gatunkéw zespotu
P. aurelia: P. biaurelia i P. tredecaurelia.

Hipoteza badawcza stanowila, ze determinacja typu plciowego E jest zawsze
zwigzana z ekspresja genu mtA, nawet jesli gen ten nie odpowiada bezposrednio za
determinacje typéw plciowych w badanym gatunku. Hipoteza ta opiera sie na
wynikach badan nad determinacja typéw plciowych u P. tetraurelia, gdzie wykazano
zaangazowanie co najmniej trzech genéw wymaganych do ekspresji typu piciowego
E (mtA, mtB, mtC). Gen mtA koduje bialko transblonowe, specyficzne dla typu
plciowego E i odpowiedzialne za aglutynacje z komérkami typu plciowego O. Z
kolei geny mtB i mtC koduja czynniki transkrypcyjne konieczne do aktywacji genu
mtA (Singh i in. 2014).

Stosujac standardowe metody hodowli Paramecium: krzyzoéwki genetyczne i
testy typow plciowych, a takze metody molekularne takie jak: izolacje DNA i RNA,
PCR, sekwencjonowanie, hybrydyzacja Northen, konstruowanie plazmidéw oraz
metody genomiki funkcjonalnej takie jak wyciszanie genéw metoda feeding (Galvani
i Sperling 2001), bazujaca na iRNA oraz komplementacje funkcji genéw metoda
mikroiniekcji plazmidowego DNA (Ruiz i in 1998) poznano sekwencje genéw typow
plciowych oraz ich udzial w procesach determinacji typoéw plciowych u badanych

gatunkow.



P. biaurelia charakteryzuje si¢ matczynym dziedziczeniem typéw plciowych.
Po zajsciu procesu plciowego, autogamii badZz koniugacji, typy plciowe w
komoérkach dziedziczone sa zgodnie z typem plciowym komoérki rodzicielskiej. W
systemie tym, ich determinacja zachodzi poprzez procesy epigenetyczne w trakcie
reorganizacji nowego genomu makrojagdrowego przy udziale szlaku skanowania
genomu. Przeprowadzone badania wykazaly, ze w sekwencji kodujacej gen mtB
wystepuje delecja 168 pz, co skutkuje brakiem kodowania funkcjonalnego bialka.
Brak kodowanego przez gen mtB czynnika transkrypcyjnego aktywujacego gen mtA
skutkuje ekspresja typu piciowego O. W komoérkach typu plciowego E gen mtB
koduje funkcjonalne biatko, ktére aktywuje gen mtA, co z kolei skutkuje ekspresja
typu plciowego E.

P. tredecaurelia jest jedynym gatunkiem zespolu P. aurelia u ktérego typy
plciowe dziedziczone sa zgodnie z prawami Mendla, a za ich determinacje
odpowiedzialny jest jeden gen (Sonneborn 1974). Przeprowadzone badania
wykazaly, ze gen mtA ulega ekspresji w typie plciowym E, jednak geny kodujace
czynniki transkrypcyjne - mtB i mtC nie sa zaangazowane w proces determinacji
typow plciowych. Gen mtB w obu typach plciowych jest pseudogenem, z kolei
wyciszanie genu mtC wykazalo, ze gen ten nie jest konieczny do ekspresji typu
plciowego E. Przeprowadzone badania sugeruja, ze w proces aktywacji genu mtA
jest zaangazowany nowy, nie opisany gen kodujacy czynnik transkrypcyjny, ktéry w
typie plciowym O nie funkcjonuje.

Przeprowadzone badania potwierdzily testowana hipoteze, gdyz w obu
gatunkach ekspresja genu mtA wystepuje tylko w reaktywnych komérkach typu

plciowego E .

Wyniki niniejszych badain w poréwnaniu z wynikami u P. tetraurelia, P.
octaurelia, P. septaurelia (Singh i in. 2014) oraz wynikami badani wstepnych innych
gatunkow (Sawka nieopublikowane) sugeruja, ze w zespole gatunkéw P. aurelia
doszto do ewolugji kilku mechanizméw determinacji typéw plciowych, niezaleznych

od siebie.



