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Analiza wybranych procesow wptywajacych na architekture genomow i sktad
proteomow u grzybow

Obecnie sekwencjonuje si¢ masowo genomy roznych organizmoéw, czyli odczytuje si¢ calg informacje
genetyczng danego organizmu. Genomy to nie tylko zbidr ale tez srodowisko zycia gendw. Genom jest
ksztattowany przez réznorodne czynniki poczynajac od tego jak organizm zyje, jak si¢ rozmnaza i jak
si¢ odzywia. Znane sg organizmy o ogromnych genomach petnych zréznicowanych elementow, ktére
wspolnie biorg udzial w procesach komoérkowych. Istnieja réwniez organizmy o genomach
minimalistycznych zredukowanych do niezbednego minimum narz¢dzi (gendéw). Dostosowanie
organizméw do danego trybu zycia wptywa na skfad i rodzaj genow, ich wzajemne potozenie w
przestrzeni genomu, udzial niekodujacych elementéw genomu czy tez sktonno$¢ do przyjmowania
informacji genetycznej z zewnatrz. Genomy s3 strukturami dynamicznymi podlegajacymi cyklom
urodzin 1 $mierci genéw 1 wirusopodobnych sekwencji zwanych transpozonami. Te ostatnie sg zdolne
do przenoszenia si¢ w obrgbie genomu, co powoduje zmian¢ kontekstu czyli polozenie obok innych
genéw niz poprzednio. Genomy podlegaja rowniez wplywowi gendow pochodzacych od innych
organizmoéw, co moze by¢ zrodtem nabywania zupelnie nowych zestawow umiejgtnosci szybciej niz w
toku “normalnej” ewolucji, na ktorg sktadaja si¢ mate bledy podczas kopiowania i przekazywania
materialu genetycznego od rodzicéw do potomkoéw. Zwykle genomy sg jednak chronione przed

inwazja obcych genow.

Gloéwna idea tego projektu to scalenie roznych zrodet informacji o danym organizmie (jak zyje) z
wiedzg o cechach jego genomu (jaki ma rozmiar, ile jest w nim gendw, jak gesto sa one upakowane)
oraz o obecnosci transferowanych genow i transpozondw. W tym celu zbierzemy zsekwencjonowane
genomy grzybow i wyciagniemy z nich charakterystyczne informacje, zidentyfikujemy geny, ktore
mogly pochodzi¢ od innych organizméw, poszukamy wspotdziatajacych gendéw zbitych w grupy
(klastréw gendw) 1 transpozonow. Przypiszemy grzybom etykiety opisujace ich tryb zycia (na
przyktad patogen, zamieszkujacy glebg). Lacznie otrzymamy ogromny zbidér danych zawierajacy
bardzo wiele cech dla kazdego organizmu, ktére poddamy razem analizie statystycznej. W ten sposob
uzyskamy wyniki ttumaczace zaleznosci miedzy trybem zycia organizmu a organizacjg jego genomu.
Praktycznym efektem naszych badan bedzie prawdopodobnie identyfikacja nowych klastrow genow,

co moze znalez¢ zastosowanie w biotechnologii.



