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Analiza zmian mikro-ewolucyjnych w genomie gospodarza w odpowiedzi na wielokrotne infekcje
wirusowe u dzikich zwierzat

Perspektywa nasilajacych si¢ antropogenicznych zmian $rodowiskowych rodzi obawy odnos$nie
pojawienia si¢ nowych chor6b zakaznych w wyniku zmian klimatu lub dziatalno$ci ludzkiej. Do
zrozumienia wplywu tych nowych choréb na populacje dzikich zwierzat konieczne jest poznanie
genetycznych mechanizmdw umozliwiajgcych szybka adaptacje dzikich populacji do zmieniajacego sie
srodowiska. Chociaz istniejg rozne teoretyczne modele tego procesu, do ich zweryfikowania wcigz brakuje
solidnych danych empirycznych pochodzacych od dziko-zyjacych populacji. Idealnie, teoretyczne modele
powinny by¢ testowane przy uzyciu danych genomicznych dla prébek DNA zebranych w czasie gdy
populacje byly narazone na zakazenie nowym patogenem.

Tego rodzaju materiaty sa trudno dostgpne, gdyz zgromadzenie probek DNA reprezentujacych zmiany w
populacji przez wystarczajaco diugi okres czasu jest bardzo trudne, szczegdllnie w przypadku bardzo
mobilnych i trudnych do obserwacji zwierzat. Ten projekt bedzie wykorzystywat archiwum prébek
srodziemnomorskiej populacji delfinka pregobokiego (Stenella coeruleoalba) w celu zbadania zmian
roznorodnosci genetycznej w skali catego genomu w ciagu 20 lat, przy uzyciu nowoczesnych technologii
analizy genomow. Wykorzystywane archiwum zawiera probki z niemal kazego roku z 20-letniego okresu, w
ciagu ktorego ta populacja doswiadczyta wielokrotych epidemii $miertelnego wirusa morbillivirus,
filogenetycznie bliskiego wirusowi odry u ludzi i wirusowi noséwki u psow.

Wstepne wyniki dla dwdch gendw zwigzanych z uktadem odpornosciowym sugeruja rosnace
dostosowanie populacji gospodarza do patogenu w ciggu badanego okresu. Ten system gospodarz-patogen
stanowi zatem wyjatkowy naturalny model do badania adaptacji do patogenéw w populacjach dzikich
zwierzat. Poniewaz zakazenie morbillivirusem jest zazwyczaj powigzane z innymi infekcjami (takimi jak
Toxoplasma), do zrozumienia procesu adaptacji gospodarza do nowego patogenu potrzebna jest
wszechstronna analiza genéw uktadu odpornosciowego.

W tym celu zsekwencjonowane zostang wszystkie znane geny zwigzane z uktadem odpornosciowym, co
pozwoli na bezposrednie poréwnanie miedzy zmianami genetycznymi obserwowanymi w ciagu 20 lat a ich
potencjalng rola we wzmacnianiu odpornosci na wirusa. Dla poréwnania zostanie rowniez zbadana
zmienno$¢ fragmentow genomu, ktére nie petniag zadnej funkcji, przy uzyciu metody, ktéra generuje
sekwencje niewielkich fragmentéw DNA losowo wybranych z catego genomu. Te dane pozwola na oceng
wplywu innych potencjalnych czynnikéw genetycznych, takich jak spadek zmiennosci genetycznej w
wyniku krzyzowania wsobnego.

Ten projekt stanowi wyzwanie pod wzgledem technicznym, lecz obiecuje znaczny postep w zrozumieniu
mechanizmOéw adaptacji na poziomie molekularnym, ktéry nie bytby mozliwy do osiagniecia bez
dtugoterminowej, obszernej kolekcji probek z tej dziko-zyjacej populacji. Proponowane badania pozwola na
zweryfikowanie teoretycznych modeli przy uzyciu danych z naturalnego systemu gospodarz-patogen,
przyczyniajac sie w ten sposéb do dopracowania i udoskonalenia tych modeli. Poniewaz nowe choroby
zakazne sa czesto przekazywane miedzy dzikimi a domowymi zwierzetami, wyniki proponowanych badan
moga stymulowa¢ dalsze badania dotyczace wptywu nowych chor6b zakaznych na zagrozone gatunki
dzikich zwierzat oraz na zdrowie zwierzat domowych.



