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Powszechnie uznaje si¢, ze genomy mitochondrialne kregowcoéw majg konserwatywng zawarto$¢ i kolejnosc¢
gendéw. Dlatego interesujgce jest to, ze ptasie mitogenomy charakteryzujg si¢ odmiennym ulozeniem gendw,
ktore moze zawiera¢ duplikacje regionu kontrolnego i pigciu sgsiednich genéw. Niektore gatunki zawieraja
prawie wszystkie zduplikowane elementy, ale inne zachowaty tylko kilka, co sugeruje utrate kopii. Poniewaz
liczba mitogenomoéw bez zduplikowanych elementow jest wieksza niz liczba genoméw z duplikacjami, wielu
autorow zaklada, ze duplikacje wystepowaty wielokrotnie i niezaleznie w réznych grupach ptakéw, natomiast
pojedynczy porzadek genow wystgpowat u przodka wszystkich ptakow.

Jednak brak duplikacji moze wynika¢ z zastosowania nieprawidlowych technik molekularnych.
Rosnaca liczba wcze$niej niezidentyfikowanych duplikacji sugeruje, ze wiele ptasich mitogenomow bez
duplikacji w rzeczywistosci moze je mie¢. Dlatego rzetelne poszukiwanie duplikacji w genomach
mitochondrialnych ma kluczowe znaczenie dla ustalenia ich prawdziwego wystgpowania i ewolucji. Nasze
wyniki wskazuja, ze przodkowie wielu ptasich grup zawierali duplikacje mitogenomiczne, ktore zostaty
odziedziczone lub utracone w ich potomkach. Nie mozna wykluczy¢, ze ostatni wspdlny przodek wszystkich
ptakow zawieral rowniez duplikacje. Gdyby ta hipoteza okazata si¢ prawdziwa, zmienitoby to catkowicie
obecny scenariusz ewolucji ptasich genomow mitochondrialnych.

Zduplikowane regiony kontrolne sg interesujace z ewolucyjnego punktu widzenia, poniewaz ich
sekwencje mogg sta¢ si¢ podobne lub identyczne z powodu skoordynowanej ewolucji. Dlatego interesujace
jest przesledzenie ewolucji mitogenomu, aby dowiedzie¢ sie, jak czgsto regiony kontrolne ulegaty
ujednolicaniu a takze, w ktorych liniach zachodzita duplikacja, a w ktorych ulegata zanikowi. Interesujace jest
réwniez, czy obecnos¢ lub brak duplikacji jest tylko cecha neutralna, czy moze zapewnic przewagg selekcyjna.
Woczesniejsze badania sugerowaly, ze ptaki posiadajgce mitogenomy ze zduplikowanym regionem kontrolnym
charakteryzuja si¢ dtuzszym czasem zycia, a takze wigkszym tempem metabolizmu i produkcja energii.

A zatem celem tego projektu jest kompleksowe zbadanie wielu ptasich mitogenoméw oraz
wnioskowanie o ich ewolucji i mechanizmach duplikacji. Planujemy okresli¢, czy u przodka ptakow istniata
duplikacja czy nie oraz w jaki sposob zduplikowane elementy ewoluowaly w roznych grupach ptakow.
Sprawdzimy réowniez, czy duplikacje mitochondriow i ich utrata wigze si¢ z okreslonymi cechami ptakow.

Planujemy zsekwencjonowa¢ genomy mitochondrialne i jadrowe co najmniej 100 gatunkow ptakow
reprezentujagcych okoto 20 rzedow ptakow. Duplikacje w obrebie mitogenoméw bedag przeszukiwane za
pomoca indywidualnie zaprojektowanych diagnostycznych reakcji amplifikacji. Zastosujemy dwie strategie
sekwencjonowania. Nowo uzyskane sekwencje oraz te dostepne w bazie GenBank zostang wykorzystane do
budowy drzew filogenetycznych. Poréwnamy filogenezy oparte na markerach mitochondrialnych i jadrowych,
aby zrekonstruowa¢ ewolucje mitogenoméw. Zmapujemy zidentyfikowane ulozenia genow na drzewa
filogenetyczne gatunkéw oparte o markery jadrowe, aby zrekonstruowaé ewolucje mitogenomow i ich
duplikacje. Osobno wykonane drzewa filogenetyczne regionéw kontrolnych ujawnig ich ewolucj¢ i okreéla,
kiedy byty duplikowane lub ujednolicane. Ciekawa innowacja bedzie korelacja duplikacji mitochondrialnych
lub ich utraty z masg i dtugoscia ciata ptaka, podstawowym tempem metabolizmu i maksymalng dlugoscia
zycia.

Nasz projekt bedzie pierwsza analiza wykonang na tak duza skale. Jesli nasze wyniki zaprzecza, ze
standardowa kolejno$¢ gendw mitochondriow wystepowata u przodka ptakow, zmieni to calkowicie
powszechny poglad na ewolucj¢ mitogenomu ptakéw. Wyniki tego projektu dostarczg rowniez wysokiej
jakosci danych, ktore beda przydatne do rekonstrukcji ptasiej filogenezy w oparciu o sekwencje
mitochondrialne i jadrowe. Nasze wyniki dotyczace ewolucji mitogenomu ptakdw mogg rowniez pomoc w
zrozumieniu ewolucji genoméw mitochondrialnych u innych krggowcow, u ktérych znaleziono podobne
duplikacje. To pozwali odkry¢ wspolne mechanizmy prowadzace do duplikacji i organizacji mitogenomu.



