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Identyfikacja rodziny genow PAG (Pregnancy-
Associated Glycoproteins) w genomach
niedzwiedzia brunatnego (Ursus arctos)

oraz psa domowego (Canis lupus familiaris)

Panasiewicz G., Bieniek M.', Zamojska A.", Zglejc K., Ku-
skowska A.!, Saveljev A?, Szafrariska B.'
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Dotychczas u kopytnych ssakow domowych i dziko zy-
jacych (Artiodactyla i Perissodactyla) zidentyfikowano
liczne cDNA genéw tozyskowych PAG. Z kolei u ssakow
drapieznych (Carnivora), jedynym gatunkiem, u ktore-
go zidentyfikowano cDNA genu PAG jest kot. Strukture
organizacyjna gendw PAG (9 eksondw i 8 intronéw) zi-
dentyfikowano tylko u bydta domowego (bPAG11bPAG2)
oraz éwini (pPAG2). Dotychczas nie zidentyfikowano
struktury genow PAG u zadnego gatunku wsrod ssakow
drapieznych domowych i dziko zyjacych. Celem badan
byta identyfikacja sekwencji nukleotydowych fragmen-
tow genéw PAG w genomie niedZzwiedzia brunatnego
i psa domowego (odpowiednio UaPAG-L oraz CIPAG-L
wg facifiskiej nazwy gatunku). Materiat badawczy stano-
wito gDNA wyizolowane z leukocytow krwi obwodowej
pséw (N=6) lub roznych tkanek (skdra, macica, jadro,
najadrze) pochodzacych od niedzwiedzi (N=12) odto-
wionych w Obwodzie Kirowskim w Rosji. Uzyskane na
matrycach gDNA amplikony fragmentow genéw PAG-
podobnych (rejony eksonow 1-9 oraz intronow A-H, wg
genu pPAG2) rozdzielano elektroforetycznie, izolowano
7 7eli, oczyszczano i sekwencjonowano w obu kierun-
kach (ABI 3130). Amplifikacja PCR wykazata zréznico-
wany profil amplikonéw fragmentow genow PAG-po-
dobnych (PAG-L) u niedzwiedzi (UaPAG-L; 200-1800 pz)
oraz pséw (CIPAG-L; 450-1600 pz). Sekwencjonowanie
20 wybranych amplikonéw UaPAG-L oraz 21 CIPAG-L
pozwolito na identyfikacje sekwencji UaPAG-L (359-443
pz) oraz CIPAG-L (477-585 pz), obejmujacych rejon ekso-
now 5-9 oraz introndw E-H (wg struktury organizacyjnej
genu pPAG2). Analiza in silico wykazata znaczaca homo-
logie (81-100%) jedynie krotkich fragmentow (10-31
pz) sekwencji UaPAG-L oraz CIPAG-L w rejonie eksonow
5-719 (z wyjatkiem 8) genow PAG zdeponowanych do-
tychczas w bazie GenBank. Nie stwierdzono homologii
sekwencji w rejonie eksonu 8, co sugeruje wystepowanie
skroconych form genow UaPAG-L oraz CIPAG-L. Wyniki
dostarczaja nowych informacji o genomie niedzwiedzia
brunatnego oraz psa domowego.
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Analiza protiil genetycznycn nieazwieuzia
brunatnego (Ursus arctos) — potwierdzenie
migracji transgranicznych
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Celem badan byto okreslenie profili genetycznych niedz3
wiedzi brunatnych bytujacych w polskiej i stowackit)
strefie granicznej parkow narodowych TPN i TANAP. M2§
terial do badan stanowity wiosy z cebulkami zbieraﬁ
7 putapek umieszczonych w wyznaczonych transektach
po obu stronach granicy Polsko-Stowackiej. Z prob bidg
logicznych ekstrahowano DNA genomowy a nastepnie
w reakcji multipleks-PCR amplifikowaro- 8 poli1n¢-
ficznych markerow mikrosatelitarnych i marker pid
(Skrbinsek i wsp., 2010). Analize markgrqw przepy-
wadzono w kapilarnym analizatorze genetycznym ABI
3500 i w programie GeneMapper 4.1. Otrzymane dang
po wyeliminowaniu prob spulowanych, postuzyly ay
opisania struktury ptci badanej populacji, wyznaczenia
rzeczywistego zaggszczenia oraz przyblizonej struktuiy
pokrewienstwa zwierzat. Potaczenie danych GIS z Wilg
nikami analiz molekularnych pozwolito na wykreslenie
Sciezek migracji niedZwiedzi brunatnych w rejonie T
trzanskiego Parku Narodowego i okreslenie natezeni
migracji transgranicznych. 2

Filogenetyka molekularna papug z rodzaju
Aratinga - weryfikacja pozycji taksonomicz
Konury niebieskoczelnej

Urantowka A., Strzafa T., Grabowski K.
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W ciagu ostatnich 20 lat filogenetyka i systematyk
pug (Psittaciformes) stata sie obszarem intensyw
badan. Wyniki badan molekularnych pozwolity zwelyg
fikowa¢ wiedze na temat powigzan ewolucyjnych jeiz
nostek taksonomicznych wyzszych niz rodzaj, co::.»» 0
prowadzito do zmiany nomenklatury wielu gatun‘iu y
nalezacych do tego rzedu. i
Wedtug obecnie przyjetej systematyki papug, w 0
podrodziny Arinae wydzielono plemig Arini (15 rot
jow), do ktorego zalicza sig: Ary, Konury, Meksyk
oraz Patagonke. Konury sa grupg papug ZrOZNiCoW
morfologicznie, w sktad ktorej wchodza przedstawiciels
nastepujacych rodzajow: Aratinga, Enicognathus, Gl
uba, Leptosittaca, Nandayus, Ognorhynchus oraz Pyriliig
ra. Do rodzaju Aratinga zaklasyfikowano 23 gatunkiipds
pug zamieszkujacych zarowno Ameryke Potudniowajs
i Ameryke Srodkowa. Analizy filogenetyczne wykondig
w oparciu o sekwencje mitochondrialnego genu NEZ
czternastu gatunkow z rodzaju Aratinga, wykazatylcg
tychczas polifiletyczny charakter tego taksonu.
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