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Jedng z niezwyktych cech gendéw jadrowych euglenin jest obecno$§¢ w nich dwoéch typow intronow:
konwencjonalnych intronéw spliceosomalnych o konserwowanych koncach GT/C-AG oraz nietypowych
intron6w niekonwencjonalnych. Introny niekonwencjonalne euglenin nie posiadaja konserwowanych
sekwencji zlaczy, tworza za to stabilng struktur¢ drugorzgdowa, zblizajaca konce introndéw i egzony na
poziomie RNA. Introny konwencjonalne wystepuja w pozycjach konserwowanych, podczas gdy introny
niekonwencjonalne w pozycjach unikalnych dla pojedynczych szczepéw, gatunkow lub niewielkich grup
gatunkéw blisko spokrewnionych ze sobg. Niektore introny, nazywane posrednimi posiadaja cechy obu
wspomnianych grup, dlatego uwaza si¢, ze moga one by¢ formami przejSciowymi pomiedzy intronami
konwencjonalnymi 1 niekonwencjonalnymi. Wiedza na temat nabywania nowych intronow
niekonwencjonalnych oraz zmian typdw jest ciagle niewielka i ogranicza si¢ do danych dla pojedynczych
genow. Najlepszym zrédlem uzyskania pelniejszych danych na temat ewolucji intronow w genach
jadrowych euglenin wydaje si¢ by¢ poznanie sekwencji genomow jadrowych roznych ich przedstawicieli.
Podstawowym celem ponizszego projektu jest poznanie sekwencji genomow jadrowych dwoch gatunkow
euglenin: E. hyemalis oraz E. longa. Na podstawie uzyskanych danych, a takze na podstawie danych dla
genomu E. gracilis przeprowadzone zostang analizy rozmieszczenia introné6w w homologicznych genach a
takze analizy sekwencji intronéw roéznych typow. Spodziewamy si¢, ze na podstawie uzyskanych informacji
uda nam si¢: (1) oszacowaé skale procesé6w nabywania i tracenia intronéw roznych typow, (2) oszacowaé
liczbe nowych intronéw niekonwencjonalnych nabytych po rozejsciu si¢ linii ewolucyjnych E. longa —
E. hyemalis/E. gracilis oraz E. hyemalis — E. gracilis, (3) wskaza¢ elementy najbardziej konserwowane w
intronach niekonwencjonalnych, (4) wskaza¢ elementy charakterystyczne dla sekwencji bedacych zrdédtem
intronéw 1 elementy wskazujacych na mechanizm ich nabywania, (5) wskaza¢ introny posrednie, wycinane
potencjalnie przez dwa mechanizmy, (6) wskazaé introny dla ktérych doszto do zmiany typu/mechanizmu
wycinania.

Wyizolowany DNA bedzie sekwencjonowany dwiema metodami nowej generacji: metoda Ilumina oraz
metoda PacBio. Szacujemy, ze polaczenie tych dwoch metod umozliwi uzyskanie diugich fragmentow
genomu o jako$ci odpowiedniej do poszukiwania gendéw Dla uzyskanych sekwencji genomowych, a takze
dla sekwencji genomu E. gracilis przeprowadzone zostang analizy pordéwnawcze, majace na celu wskazanie
starych i nowych introné6w niekonwencjonalnych, intronéw posrednich oraz zmian typow introndw.

Spodziewane wyniki analiz genomowych pozwola na globalne oszacowanie procesOw nabywania i tracenia
intronéw w genach jadrowych euglenin. Liczymy réwniez, ze uda si¢ wskaza¢ réznice pomiedzy intronami
starszymi ewolucyjnie, obecnymi u wszystkich analizowanych gatunkéw, a intronami mtodszymi,
wstawionymi do gendéw pojedynczych taksonéw stosunkowo niedawno. Roznice takie utatwilyby wskazanie
celu i sensu nabywania nowych sekwencji niekodujagcych w obrgbie gendow. Odpowiedzi na te pytania
poszerzylyby nie tylko nasza wiedzg na temat ewolucji genomdéw euglenin ale rowniez na temat roli
intronéw roznych typéw w genach jadrowych wszystkich eukariontow. Wydaje si¢ bowiem, ze pomimo
wielu lat badan nie wszystkie funkcje intronéw zostaty poznane.



