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Evolution and variability of genome of wine yeasts Saccharomyces cerevisiae

Abstract: The maintenance of genetic identity and stability of wine yeasts Saccharomyces cerevisiae is problematic. Yeast strains are
characterized by large-scale chromosomal length polymorphism and high rates of changes in their karyotypes during meiosis
and vegetative growth. This might be due to a number of different processes, including mutation, translocation of Ty and LTR
elements, mitotic crossing-over or gene conversion. Also mitochondrial DNA escape events and mosaicism of chromosome ends
could be sources of genetic variability. The nature and frequency of these changes suggest that they may play an important role in the
establishment and maintenance of the genetic diversity observed in S. cerevisiae populations. Industrial yeast genomes are probably
subjected to strong selective pressure, in which chromosomal rearrangements and variations in the copy number of specific chromo-
somes might be selectively advantageous. This review summarizes the current knowledge of wine yeasts� genetic features and of
some molecular processes causing yeast biodiversity.

1. Introduction. 2. Origin of wine yeasts. 3. Organization of nuclear genome. 4. Organization of mitochondrial genome. 5. Variability
of wine yeasts genome. 6. Mechanisms of yeast evolution. 7. Summary
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1. Wstêp

Winiarstwo przemys³owe od wielu lat wykorzystuje
czyste kultury szczepów dro¿d¿y. Obok odpowiedniej
selekcji surowca zastosowanie starannie dobranych ras
dro¿d¿y winiarskich w produkcji, zapewnia w³a�ciw¹
jako�æ wina i powtarzalno�æ cech jego kolejnych rocz-
ników [58, 59, 81].

Odkrycie organizmu odpowiedzialnego za procesy
fermentacji, nieodmiennie zwi¹zane jest z pytaniem
o pochodzenie dro¿d¿y winiarskich. Jakkolwiek oczy-
wistym wydaje siê naturalna selekcja ras winiarskich,
determinowana zarówno specyfik¹ surowca jak i wa-
runkami procesu, nadal zadziwia ró¿norodno�æ cech
dro¿d¿y oraz mechanizmy reguluj¹ce utrzymaniem ich
stabilno�ci. Dro¿d¿e winiarskie uznawane s¹ za sto-
sunkowo stabilne fenotypowo, o genomie wysyconym
naturalnymi mutacjami i trudno poddaj¹ce siê mani-
pulacjom genetycznym prowadzonym klasycznymi
metodami in¿ynierii komórkowej.

Intensywny rozwój biotechnologii, szczególnie
w obszarze technik klonowania genów, stworzy³ mo¿-

liwo�æ ulepszania stosowanych w winiarstwie dro¿-
d¿y i modyfikowania ich cech z ogromn¹ precyzj¹
[60, 63]. Nowoczesne metody in¿ynierii genetycznej
wyrastaj¹ z genetyki klasycznej, opartej na zjawi-
skach rekombinacji, mutacji spontanicznych i selekcji
(Rys. 1). Ustalenie map genetycznych oraz zidentyfi-
kowanie struktur DNA pozachromosomalnego umo¿-
liwi³o manipulowanie materia³em genetycznym na
poziomie genu.

Jednak, pomimo znacz¹cego postêpu w dziedzinie
genetycznego ulepszania szczepów, naturalne mecha-
nizmy reguluj¹ce zmienno�æ genomu dro¿d¿y z gatun-
ku Saccharomyces cerevisiae czyni¹ wprowadzane
zmiany niestabilnymi w nastêpnych pokoleniach [61].
Problematyczne jest równie¿ uzyskanie genetycznej
identyczno�ci i stabilno�ci szczepów w czystej kul-
turze. Termin �czysta kultura� oznacza, ¿e populacja
zosta³a wyprowadzona z pojedynczej komórki, co nie
jest jednoznaczne z jej genetyczn¹ jednolito�ci¹.
Nawet w �ci�le kontrolowanych warunkach, po kilku-
dziesiêciu generacjach, szczepy ujawniaj¹ powolne,
ale wyra�ne zmiany [58].


