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Znaczenie ewolucyjne i podstawy genetyczne stanu spoczynku (G0) gtodzonych populacji drozdzy
Saccharomyces cerevisiae

Drozdze piekarskie, Saccharomyces cerevisiae sg jednym z najlepszych biologicznych organizméw
modelowych, réwniez dla badan biomedycznych. Wiele genow i procesdéw metabolicznych jest
wspolna dla drozdzy i pozostatych eukariontow, w tym cztowieka [1]. Drozdze dobrze wyczuwaja
jakos$¢ srodowiska w jakim zyja i odpowiednio reaguja dostosowujac swoja fizjologie. W przypadku
braku dostepnego pokarmu czgs¢ tj. ~75% z ,,dzikiej” (tzn. typowej) populacji drozdzy, przechodzi w
stan u$pienia, stajac si¢ komorkami spoczynkowymi (S). Komorki spoczynkowe nie dzielg sie,
gromadzg substancje odzywcze (glikogen i trehalozg) i majg grubg Sciang komérkows dzigki czemu
lepiej przezywajg dtugotrwate gtodzenie i inne stresy srodowiskowe. Poniewaz ~60% wszystkich
mikroorganizméw na Ziemi jest w stanie u$pienia, a dlugoterminowa przezywalno$¢
mikroorganizméw jest zwigzana z komoérkami przetrwalnikowymi (sporami i komorkami
spoczynkowymi) proces roznicowania si¢ kolonii oraz odkrycie, w jaki sposob drozdze przezywaja
stresy jest interesujacy dla naukowcow. Nie bez znaczenia jest fakt, ze komorki S i NS w sposob
stosunkowo tatwy mozna izolowaé z populacji drozdzy w duzych ilosciach. W projekcie chcemy
przeanalizowac zjawisko ..u$pienia” drozdzy pod katem genetyki i ewolucji. Dzieki
przeprowadzonemu wczesniej eksperymentowi selekcyjnemu dysponujemy unikatowa kolekcja
szczepOw ktore produkujg komorki S i NS w proporcji odmiennej od szczepu ,,dzikiego” [2]. Analiza
genomu tych 96 szczepow pozwolita na identyfikacje mutacji genowych jakie. Srednio w kazdym
szczepie jest ~5 mutacji. Za wazne dla procesu uspienia i bilansu komorek S/NS drozdzy sg geny ktore
zgromadzily r6zne mutacje (tzn. w r6znych miejscach sekwencji tego samego genu), oraz takie ktore
byty bardzo rozpowszechnienie wsrod szczepow. Sa to geny zidentyfikowane nalezace do $ciezki SPS
(SSY1-PTR3-SSY5), odpowiedzialnej za wyczuwania aminokwasow w srodowisku, i geny SIR3 i
FAS1 zwigzane z konformacjg chromatyny. Aby ostatecznie potwierdzi¢ wptyw mutacji chcemy
wprowadzi¢ je pojedynczo do genomu przodka (ktory nie ma innych zgromadzonych mutacji) i
sprawdzi¢ fenotyp (produkcje komoérek S/NS) takiego zmodyfikowanego szczepu. Chcemy rowniez
sprawdzi¢ bilans komorek S/NS dla wszystkich klonow, a wyniki poréwnac z analizg kolejnosci
nabywania pojedynczych mutacji w trackie ewolucji (drzewa filogenetycznego mutacji w [2]). W ten
sposob mozemy odkry¢ znaczenie gendw do tej pory by¢ moze pominigte w badaniach. Dodatkowo
planujemy analize transkryptomu — czyli aktywno$ci wszystkich genow w szczepach 0 zmienionym
bilansie S/NS.

Mikroorganizmy jednokomoérkowe sg samowystarczalne, jednak, najczesciej zyja w koloniach lub
biofilmach czyli populacjach wielopokoleniowych. W takich spoteczno$ciach osobniki oddziatuja na
siebie wzajemnie synchronizujac swoje reakcje. Najbardziej znanym przyktadem takiego zachowania
jest odczuwanie kworum (ang. quorum sensing) odkryte wsrod bakterii, majace znaczenie podczas
infekcji bakteryjnej. Wiele interakcji drozdzy mozna bada¢ w aspekcie wptywu na pozostate osobniki
w kolonii [3,4]. Planujemy eksperymenty, ktore pomoga odpowiedzie¢ na pytania: Dlaczego gtodzone
populacje mikroorganizméw produkujg zroéznicowane fenotypowo komoérki? Czy jest to efekt
maksymalizacji dostosowania jednego z fenotypow? Czy to zroznicowanie ma zapewni¢ korzysé¢
wszystkim osobnikom z tej kolonii? Czy mozna je zakwalifikowac jako zjawisko ,,podziatu pracy”?
Czy odpowiedni bilans komorek S/NS zwieksza odpornosé¢ populacji tworzacej biofilm na fungicydy?
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