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Odpornd¢, czyli zdolndg¢ organizmu do czynnej i biernej obrony przed patagei jest kluczowym
elementem warunkagym dostosowanie osobnikéw. Za aktyaeresé odporndgci odpowiada uktad
immunologiczny, ktoéry zapewnia zdokto eliminowania elementow obcych (antygenow)
pojawiagcych w organizmie. Pierwgfazy odpowiedzi immunologicznej jest faza indukcyjnaktérej
antygen rozpoznawany jest przez limfocyty, a zagmeacg antygenu limfocytom odpowiadgpiatka
gtdwnego uktadu zgodsroi tkankowej (MHC, z angViajor Histocompatibility Complex). Istniep dwa
rodzaje cgsteczek MHC. Casteczki MHC klasy | prezentyjpntygen cytotoksycznym limfocytom Tc
i biora udziat w obronie przeciwko patogenom wetvnkomaorkowym, podczas gdy asteczki MHC
klasy Il prezentyj antygen pomocniczym limfocytom Th, bagrudziat w obronie przeciw patogenom
zewnrgtrzkomoérkowym. Kada casteczka MHC posiada specjalny region, ktorymzenavigza
antygeny o okrdonej sekwencji aminokwaséw (ABR, z amgtigen-Binding Region). Z tego powodu
dwa r&norodndé czsteczek MHC obecnych w organizmie utiwia wigzanie wekszej liczby
antygenow, a co za tym idzie, zwalczanie szerszagesu patogenow.

Ra&znorodnd¢ czasteczek MHC w organizmie determinowana jest hogbnow (loci), a co za
tym idzie, liczka réznych alleli MHC. W toku ewolucji liczba genéw MHCaie zwiksz& sie w
procesie duplikacji, jednak niektére zduplikowaoeilmog zost& utracone w wyniku delecji lub
mutacji w niefunkcjonalne pseudogeny. W efekcie niektérych grupach zwiegz obserwujemy
znaczr zmiennd¢ liczby loci MHC. Najlepszym przyktadem grupyegiowcow, u ktérych wykazano
ogromny zmiennd¢ organizacji regionu MHCasptaki, gdzie u niektérych gatunkow stwierdzondayl
jeden gen MHC klasy Il, podczas gdy u innych gatumkugerowano obecfoponad 20 rénych loci.
Niestety, sity ewolucyjne odpowiedzialne za powgtai®] zmienn&¢ pozostag w duzym stopniu
niejasne.

Gtéwnym celem tego projektu jest scharakteryzowhistrycznych wzorcow duplikacji MHC
w toku filogenezy ptakow, a ta& okrelenie wptywu duplikacji na procesy doboru i rekomdugji w
obrebie MHC. W ramach projektu zamierzamy przy pomoeghhiki sekwencjonowania SMRT
jednoznacznie okg# ¢ liczbe loci MHC w wybranej grupie gatunkow ptakow wroblsfr. Do tej pory
liczba loci MHC u ptakéw wrdblowych szacowana bgwnie na podstawie liczby sekwencji
uzyskanych z genotypowania eksonow kadygh ABR casteczek MHC klasy | lub 1l, a genetyczne
mapy regionu MHC istnigjjedynie dla kilku gatunkéw wréblowcow.

Dodatkowym celem projektugtzie okrélenie wewntrz-gatunkowej zmienrsai liczby loci
MHC u cytrynki czarnolicejGeothylpis trichas poprzez genotypowanie regionu MHC osobnikow
charakteryzujcych sé nisky i wysolg liczbe alleli MHC (ustalom wczeniej przy pomocy 454
pirosekwencjonowania). Do tej pory dowody na istigemicdzy-osobniczej zmiensoi liczby genéw
MHC stwierdzono tylko u kilku gatunkéw ptakow nigéblowych. U wrdblowcow, wewgirz-
gatunkowe rénice w liczbie loci MHC sugerowane byly jedyniezdezmienndcia w liczbie sekwencji
uzyskiwanych u rinych osobnikow, a najwksz zmiennd¢ tego rodzaju stwierdzono vélgie u
cytrynki czarnolicej (od 10 do 45 alleli klasy twserdzonych u rénych osobnikéw).

Wiadomo,ze zmienné¢ liczby loci MHC zwhzana jest z odpor§oia na choroby u ludzi i
zwierzt laboratoryjnych, ale dopiero od niedawno ki te zaczto bad& u dzikozyjacych gatunkow
zwierzmgt i obecnie uwza sk, ze mog by¢ one wanym czynnikiem warunkgpym procesy
demograficzne populacji. Spodziewamy,ste projekt ten pome ustak ewolucyjne znaczenie
duplikacji MHC, co z kolei mge umaliwi ¢ lepsze zrozumienie zdic w odpornéci na choroby ngidzy
réznymi grupami taksonomicznymi ptakéw i innyclegowcéw.



