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W swoich poprzednich badaniach zaprezentowatem, ze szczepy Proteus mirabilis wykazuja
hierarchi¢ pod wzgledem zdolno$ci do zajmowania terytorium w trakcie wzrostu rozpetztego.
Przedstawitem rowniez sekwencje genomowe szczepoéw P. mirabilis K1609 i K670, ktore
wykazywaly znaczne roznice terytorialnosci. Szczepy te staly si¢ organizmami modelowymi
w badaniach nad terytorialnoscig bakterii. Moja hipoteza zaktadata, ze szczep K1609, wykazujacy
silniejszg terytorialno$¢, rozpoczyna migracj¢ wczesniej, co pozwala na kolonizacj¢ wigkszej
powierzchni niz jest to mozliwe w przypadku stabszych konkurentéw. Mechanizmy tego zjawiska
pozostaja nieznane. Hipoteza badawcza zaktada, ze szczepy P. mirabilis K1609 i K670 r6znig si¢
profilem ekspresji genow i/lub kinetykg zmian transkryptomu podczas inicjacji migracji, co
powoduje, ze rozpoczynaja one migracj¢ w réoznym czasie. Zrozumienie tego mechanizmu jest
wazne, majagc na uwadze fakt, ze wzrost rozpelzly uznawany jest za jeden z najwazniejszych
czynnikow wirulencji szczepoéw P. mirabilis. Niniejszy projekt badawczy majgcg na celu okreslenie
roznic jakosciowych i/lub ilosciowych w transkryptomie szczepdéw P. mirabilis w kolejnych
etapach inicjacji wzrostu rozpetztego. Gléwnym celem proponowanych badan jest ustalenie
molekularnego czynnika(6w) lub szlaku(éw) regulacyjnego, ktére pozwalaja na wczesniejsze
inicjowanie migracji u silnie terytorialnego szczepu P. mirabilis K1609. Zaproponowane badania
opieraja si¢ na wykorzystaniu nowoczesnej metody sekwencjonowania RNA (RNA-seq) celem
okreslania kinetyki transkryptomu w komorkach P. mirabilis podczas inicjacji ruchu rozpetztego.
Bogaty zbior danych uzyskany w trakcie sekwencjonowania RNA umozliwi wizualizacj¢ dynamiki
zmian calego transkryptomu. Znaczenie obserwowanych rdznic zostanie ocenione za pomoca
metod bioinformatycznych i statystycznych oraz potwierdzone poprzez odpowiednie manipulacje
genetyczne.



