Imie i nazwisko:

Heliodor Wierzbicki

Tytut i/lub stopien naukowy:

dr hab. inz.

Jednostka macierzysta (Instytut/Katedra):

Katedra Genetyki

Adres e-mail:

heliodor.wierzbicki@upwr.edu.pl

ORCID: 0000-0003-4937-556X
Baza wiedzy UPWr - link https://bazawiedzy.upwr.edu.pl/info.seam?id=UPWr6977af4b2a7b4a99bf7cce8ce72c0915&affil=&lang=pl
Researchgate: -

Osobista strona internetowa / Strona internetowa
zespotu badawczego:

Dorobek projektowy z ostatnich 5 lat
(chronologicznie z rozréznieniem kierownik,
wykonawca)

Czy w prace doktorskg bedzie zaangazowany drugi
promotor albo promotor pomocniczy?

Tak

promotor pomocniczy

Imie i nazwisko:

Adam Dawid Urantéwka

Stopien naukowy:

dr

Jednostka macierzysta:

Katedra Genetyki

Adres e-mail:

adam.urantowka@upwr.edu.pl

ORCID:

0000-0003-1144-0549

Baza wiedzy - link (dotyczy pracownikow
UPWr)/Najwazniejsze publikacje (lista JCR) i
patenty z ostatnich 3 lat - max po 5 pozycji (w
przypadku oséb spoza UPWr)

https://bazawiedzy.upwr.edu.pl/info/author/lUPWr3ef3b2e89b8946928d744e8501b3d643/Adam %2BUrant%25C3%25B3wka?r=publication&affil=&tab=publications&conversationPropag
ation=begin&sort=&lang=pl

Researchgate:

Osobista strona internetowa / Strona internetowa
zespotu badawczego:

Dorobek projektowy z ostatnich 5 lat
(chronologicznie z rozréznieniem kierownik,
wykonawca)

1.0dtwarzanie dobrze rozwigzanych relacji filogenetycznych w rzedzie papug Psittaciformes w oparciu o wiele markeréw jadrowych i kompletne genomy mitochondrialne. (2015-2020);
grant Narodowego Centrum Nauki OPUS 9; 2015/17/B/NZ8/02402; wykonawca

2.Analiza ewolucji genomow mitochondrialnych papug na przyktadzie rodzaju Amazona (rzad: Psittaciformes). (od 2017 roku); grant Narodowego Centrum Nauki PRELUDIUM 13;
2017/25/N/NZ8/01197; wykonawca
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1) Temat proponowanej pracy doktorskiei:

,Poréwnawcza genomika mitochondrialna ptakéw: analiza funkcjionalnos$ci zduplikowanych gendw i regionu kontrolnego”

2) Dyscyplina w ktorej realizowana bedzie
rozprawa doktorska (zgodna z SD UPWr):

nauki biologiczne

3) Zakres tematyczny — problem badawczy do
rozwigzania, do ktérego poszukuje sie doktoranta:

Genomy mitochondrialne krggowcéw sg powszechnie uwazane za wysoce konserwatywne. Zazwyczaj posiadajg pojedynczy zestaw tych samych genéw (22 tRNA, 13 biatek, 2rRNA)
oraz jeden niekodujgcy region kontrolny (CR). Pojedynczy porzadek genow zidentyfikowano pierwotnie w genomie mitochondrialnym kury (Gallus gallus) i jest on obecnie
najpowszechniej identyfikowanym u ptakéw. Jednakze rosngca w ostatnich latach liczba zsekwencjonowanych ptasich genoméw mitochondrialnych wykazata, ze inne porzadki genéw
moga wystepowac u tej grupy kregowcow czesciej niz dotychczas uwazano. Jak dotad opisano kilkadziesigt porzadkéw genéw zawierajgcych dwie kopie regionu kontrolnego i kilku
przylegtych genéw. Obecnos$¢ zduplikowanych elementéw genomowych stwierdzono u gatunkéw nalezacych do 32 sposréd 43 wyodrebnionych ptasich rzedéw. Liczba tych gatunkéw
stale rosnie.

Szczegdlnie interesujacy jest fakt, ze zduplikowane elementy w toku ewolucji mogg by¢: utrzymywane w niezmienionej postaci, ulega¢ pseudogenizaciji lub degeneraciji jak réwniez
usuwane w wybranych ptasich grupach. Jednakze, druga kopia regionu kontrolnego jest najrzadziej usuwanym elementem i ulega degeneracji tylko w nielicznych liniach ewolucyjnych.
Prawdopodobnie wynika to z faktu, ze obecno$¢ dwaéch regionéw kontrolnych w obrgbie genomu mitochondrialnego moze powodowac korzysci selekcyjne polegajace na zwigkszeniu
efektywnosci replikacji oraz transkrypciji jak rowniez liczby genoméw ulegajacych replikacji wewnatrz mitochondrium (jak dotad wykazano to tylko u wezy). W przypadku ptakéw
przypuszcza sig, ze obecno$¢ dwadch regionéw kontrolnych wptywa na wzmozenie aktywno$ci oddechowej, kompensujgcej koszty metaboliczne zwigzane z predkoscig lotu, co
wykazano na przyktadzie krétko ogoniastych i diugo ogoniastych gatunkéw papug. U ptakéw zwiekszona aktywnos¢ replikacyjng wynikajgca z obecnosci dwoch regionéw kontrolnych
moze tez odgrywac ogromna role w kompensacji nizszej niz u innych kreggowcéw predkosci replikacii. Istotng role w tym procesie moze réwniez odgrywac¢ druga kopia genu ND6,
poniewaz wykazano dla kury domowej, iz wiele miejsc inicjujgcych replikacje znajduje sie réwniez w obrebie tego genu. Dlatego nalezatoby sie spodziewa¢, ze utrzymanie przez genom
mitochondrialny dwéch kopii genu ND6 moze by¢ u ptakéw faworyzowane ewolucyjnie.

W oparciu o obecny stan wiedzy cele badawcze projektu sg wytyczone przez nastepujgce pytania:

- ktére grupy ptakéw posiadajg genomy mitochondrialne zawierajgce duplikacje.

- jakie porzadki genow zawierajg te genomy?

- dla jakich ptasich grup duplikacja w obrgbie genomu mitochondrialnego byta stanem ancestralnym?

- ktdre ptasie linie ewolucyjne utrzymaty duplikacje, a ktore jg utracity?

- czy utrzymywane ewolucyjnie duplikacje ulegajg zmianie? Jesli tak to w jaki sposéb? Jaki jest stopien degeneracji?

- czy zmiany ewolucyjne zduplikowanych elementéw (w tym potencjalne degeneracje sekwencji) wptywajg na funkcjonalno$¢ kodowanych genow.

- czy ewolucyjne zmiany w sekwencji obu kopii regionéw kontrolnych wptywajg na ich aktywno$¢ replikacyjng i transkrypcyjng (analiza budowy domenowej regionéw kontrolnych oraz
obecnosci w ich obrebie motywdw sekwencyjnych powigzanych z tymi aktywnosciami u kregowcdw)

Analizie bioinformatycznej zostang poddane: genomy mitochondrialne obecnie zdeponowane w bazie danych GenBank (okoto 1800 sekwencji); genomy mitochondrialne, ktére zostang
zdeponowane w tej bazie w trakcie trwania pracy doktorskiej oraz sekwencje kluczowych gatunkéw, ktére zostang przez doktoranta powielone i zsekwencjonowane w ramach pracy
doktorskiej.

4) Podstawowe oczekiwania wobec kandydata na
doktoranta (np. ukoriczone studia, specjalizacje;
znajomos¢ programoéw, jezykow, technik
analitycznych):

- ukoniczone studia na kierunku biologicznym,

- podstawowa wiedza dotyczaca ewolucji ptakéw na poziomie genomu mitochondrialnego i jadrowego,

- gotowos¢ do podjecia intensywnej pracy laboratoryjnej oraz bioinformatycznej,

- gotowos¢ do nauki wybranych metod biologii molekularnej oraz wielu zaawansowanych metod analizy bioinformatycznej na poziomie sekwencji nukleotydowych,

- motywacja do pracy naukowej,

- znajomos¢ jezyka angielskiego na poziomie pozwalajacym na postugiwanie sig literaturg naukowa,

- umiejetnos¢ pracy w zespole,

- doswiadczenie w pracy laboratoryjnej (izolacja kwaséw nukleinowych z krwi, piér, tkanki migéniowej oraz odchodéw; przygotowywanie reakcji PCR; oczyszczanie powielonych
fragmentéw DNA),

- umiejetnos¢ planowania eksperymentéw (w tym reakcji PCR pozwalajgcych na powielenie genomu mitochondrialnego w nachodzacych na siebie fragmentach),

- umiejetnos¢ zaplanowania reakcji PCR pozwalajgcych na rozdzielenie zduplikowanych fragmentéw genomu do odrgbnych amplikonow,

- umiejetnos¢ analizy danych biologicznych (w tym wynikéw sekwencjonowania reakcji PCR),

- umiejetnos¢ sktadania petnej sekwencji genomu mitochondrialnego w oparciu o dostepne sekwencje referencyjne,

- umiejetnos¢ annotowania uzyskanych sekwencji mitochondrialnych,

- do$wiadczenie w korzystaniu z podstawowych narzedzi bioinformatycznych pozwalajgcych na stwierdzenie obecnosci w uzyskanych sekwencjach pseudogenow PCG oraz tRNA.

5) Finansowanie zewnetrzne dedykowane badaniom realizowanym w pracy doktorskiej

a) Tytut proiektu:

Identyfikacia i analiza zduplikowanych elementéw w genomach mitochondrialnym ptakéw - pytanie o pierwotny porzadek genéw

b) Nr umowy: ztozony (OPUS 20)
c) Przewidziana diugo$¢ finansowania badan
doktoranta w ramach projektu (w mc; liczac od 33

rozpoczecia ksztatcenia w SD UPWr od
pazdziernika 2021):

6) Link do strony projektu:




