Zmienno$¢ mikrobiomu owadow w czasie i przestrzeni

Zapraszamy do zapoznania si¢ z projektem realizowanym w Zespole Ewolucji Symbioz (Instytut Nauk o Srodowisku UJ), ktérego jednym z
cztonkow zostat w ramach stazu podoktorskiego nasz pracownik dr Michat Kolasa.

Jednym z aspektow, jakimi zajmuje si¢ biologia ewolucyjna w ciggu ostatnich dwoch dekad jest rola jakg odgrywaja mikroorganizmy (gldwnie
bakterie i grzyby) w biologii i ewolucji organizmoéw ztozonych. Na przyktadzie owadow wiemy, ze mikroorganizmy te (symbionty) wielokrotnie
wchodzity w dtugo lub krétkoterminowe zwiazki ze swoimi gospodarzami niejednokrotnie tworzac wielogatunkowe zbiorowiska w obrebie
tkanek jednego z gospodarzy tworzac mikrobiom. Mimo, ze szybki rozw0j technik sekwencjonowania DNA umozliwil badanie na wielka skale
catych mikrobiomoéw gospodarzy, to nadal nie wiemy, co go ksztaltuje i jak zmienia si¢ on w czasie.

Celem projektu “Zmienno$¢ mikrobiomu owadow w czasie i przestrzeni” jest kompleksowy opis symbioz w bardzo duzej kolekcji owadow.
Dziegki wspotpracy ze szwedzkim projektem Insect Biome Atlas (IBA) oraz przede wszystkim stworzeniu odpowiednich protokotéw
laboratoryjnych i bioinformatycznych bedzie mozliwe przebadanie kilkudziesieciu tysigcy owadow pochodzacych z terenow Szwecji
zebranych w r6znych przedziatach czasowych. Potgczenie tak ogromnej liczby prob wraz z wysokoprzepustowym sekwencjonowaniem nowej
generacji pozwoli odpowiedzie¢ na nastgpujace pytania:

1. Jak taksonomia 1 biologia owadéw wpltywaja na kompozycje¢ ich mikrobioméw ?

2. Jak czynniki srodowiskowe wpltywaja na zmiennos$¢ geograficzng i sezonowg wybranych gatunkoéw owadow ?

3. Jak czgsto 1 jakimi mechanizmami endosymbionty s3 transmitowane mi¢dzy gatunkami owadow ?

Projekt ten poszerzy wiedze¢ na temat czynnikow, ktore ksztattujg sktad mikrobiomow, dostarczy tez informacji na temat ich zmienno$ci w czasie
i przestrzeni, oraz o wplywie symbioz na biologi¢ gospodarzy. Co wigcej umozliwi opracowywanie protokotow laboratoryjnych, wytworzenie
narzg¢dzi obliczeniowych i pozyskanie doswiadczenia w dziedzinie wysokoprzepustowego sekwencjonowania nowej generacji — jednej z
najszybciej rozwijajacych si¢ i najbardziej obiecujacych technik w dziedzinie nauk biologicznych.
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Figure 1. A schematic overview of the project workflow. The research tasks are briefly outlined in the main

text, and discussed more thoroughly in Section 4.



