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Orzeski z rodzaju Paramecium (Ciliophora, Protista) sg organizmami
modelowymi w badaniach z zakresu biochemii, biologii komorki, fizjologii
a takze genetyki. Chociaz rodzaje takie jak Tetrahymena lub Paramecium
od lat sg obiektem badan w wielu dziedzinach nauk przyrodniczych, to nadal
niewiele wiadomo na temat zmiennosci genetycznej populacji zyjacych
w naturalnych siedliskach.

Jej oszacowanie oraz ocena skladu gatunkowego z rdznych ekosystemow
sg istotne dla stawiania hipotez dotyczgcych przebiegu mikroewolucji
u badanych taksondéw. Podobnie jak inne wolnozyjgce pierwotniaki, orzeski
odgrywajg kluczowg role w réznych typach nisz ekologicznych. Jednakze,
okreslenie  granic pomiedzy gatunkami  ws$rod  mikroorganizmow
eukariotycznych oraz wyjasnienie przebiegu specjacji wydaje sie by¢ jednym
sposroéd najwazniejszych problemoéw wspétczesnej protozoologii.
Prawdopodobng przyczyng jest brak jednolitej definicji oraz ztozona struktura
gatunku, ale takze niewielka ilos¢ danych o naturalnych populacjach u Protista.
W zwigzku z faktem, ze informacje na temat przestrzennej i sezonowej
zmiennosci genetycznej mikroorganizméw jednokomorkowych zasiedlajgcych
naturalne ekosystemy sg stosunkowo rzadko spotykane, celem obecnego
projektu jest préba odpowiedzi na pytanie jak ksztattuje sie w skali
przestrzennej i czasowej zmiennos¢ genetyczna zebranych orzeskéw oraz czy
ma ona potencjalny wptyw na przebieg mikroewolucji w zespole gatunkow
Paramecium aurelia.

W celu weryfikacji hipotez dotyczgcych wystepowania i rozprzestrzenienia
mikroorganizmoéw eukariotycznych oraz dostarczenia informacji na temat
zmiennosci genetycznej naturalnych populacji zostanie zebrany materiat




z terenu potudniowej Polski.

Realizowany projekt zalicza sie do nielicznych, w ktérym sklasyfikowane
do gatunku w oparciu o krzyzéwki genetyczne szczepy (biologiczna definicja
gatunku) bedg poréwnywane przy pomocy analizy molekularnej
i bioinformatycznej fragmentéw genomu (filogenetyczna koncepcja gatunku).
Co wiecej, uzycie dwoch niezaleznych sposobow na rozréznienie blisko
spokrewnionych taksonéw pozwala na identyfikacje potencjalnych rozbieznosci
pomiedzy zachowaniem podczas krzyzowania a charakterystykg molekularng.

Uzyskane wyniki nie tylko pomogg w odpowiedzi na pytanie jak ksztattuje sie
zmiennos¢ genetyczna i skiad gatunkowy pierwotniakéw z zespotu P. aurelia
w wybranych ekosystemach ale takze pozwolg odpowiedzie¢ na pytanie czy
mozliwy jest przeptyw gendw pomiedzy blisko spokrewnionymi gatunkami
orzeskéw wystepujagcych sympatrycznie. Ponadto pozyskane zostang
uzyteczne dane z zakresu bioréznorodnosci, co w przysziosci moze byc¢
zastosowane w biomonitoringu czy genetyce konserwatorskiej srodlgdowych
ekosystemoéw wodnych. Nowatorski charakter projektu polega na tym, ze
badania z zakresu genetyki populacyjnej dotyczg gtéwnie organizmow
wielokomorkowych, natomiast analiza zmiennos$ci genetycznej w populacjach
blisko spokrewnionych mikroorganizméw eukariotycznych jest rzadko
spotykana.

Publikacje:




