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Spos6b rozmnazania jest jednym z czynnikow odgrywajacych istotng role w ewolucji roslin a
zagadnienia z nim zwigzane od dawna przyciggajg uwage naukowcow, jednak pomimo intensywnych badan
wiele problemow nie zostalo jeszcze wyjasnionych. Rosliny w procesie ewolucji wytworzytly réznorodne
modele rozmnazania: wegetatywne (bezplciowe) i generatywne (piciowe). Wsrdd roslin rozmnazajacych si¢
plciowo mozna wyrdzni¢ gatunki rozdzielnoplciowe oraz obuptciowe z réznym rozmieszczeniem rodni i
plemni na jednym osobniku. Zréznicowane sg roéwniez mechanizmy odpowiedzialne za determinacje pici, a
co za tym idzie sa one jeszcze stabo poznane. Pte¢ u roslin moze by¢ determinowana na poziomie
genetycznym w wyniku obecnosci chromosoméw piciowych, pojedynczych genéw, na poziomie
fizjologicznym - regulacja fitohormonalna, epigenetycznym - regulacja ekspresji genow, czy ze wzgledu na
stosunek chromosomoéw pilci do autosomow. Jednak badania majgce na celu poznanie czynnikow
determinujacych pte¢ skupiaja si¢ gtdéwnie wokoét roslin wyzszych, o duzym znaczeniu gospodarczym np.
szpinak, szparagi, czy papaja. U watrobowcow - roslin, ktore wedtug najnowszych badan stanowig pierwsza
lini¢ rozwojowa ro$lin ladowych, mechanizmy determinacji pici sg jeszcze bardzo stabo poznane.

Projekt ma na celu poznanie mechanizmoéw determinacji plci u watrobowcow lisciastych z rodziny
Calypogeiaceae, a takze ewolucyjnych konsekwencji, jakie niesie za sobag model rozmnazania w procesie
specjacji. Zbadanie czy ten mechanizm jest sita napedowa ewolucji? Kolejnym celem projektu jest
rekonstrukcja filogenezy analizowanej rodziny. Rodzina Calypogeiaceae liczy ok. 120 gatunkow skupionych
w 4 rodzajach:, Eocalypogeia, Metacalypogeia, Mnioloma i Calypogeia o réoznym zasiegu geograficznym,
od bardzo ograniczonego (neotropikalny lub paleotropikalny) do szerokiego holarktycznego. Wystepuja tu
gatunki dwupienne oraz jednopienne 0 réznym rozmieszczeniu rodni i plemni na jednym osobniku
(gametoficie). Ponadto, niektére gatunki majg zdolnos¢ do tworzenia rozmnozek shuzgcych do rozmnazania
wegetatywnego, inne takiej zdolno$ci nie wyksztatcity. Powyzsze cechy wybranej do badan rodziny
watrobowcow daja szerokie mozliwo$ci analizy mechanizmow determinujacych ple¢ w tej grupie roslin.

W projekcie bedg realizowane badania podstawowe obejmujace poszukiwanie mechanizméw
determinacji ptci dla niezbadanych dotad gatunkow watrobowcow nalezacych do rodziny Calypogeiaceae.
Mechanizméw odpowiedzialnych za rozwdj gametofitu zenskiego, czy meskiego bedziemy poszukiwaé na
poziomie genomu, tzn. specyficznych-piciowo sekwencji wsrod sekwencji uzyskanych na drodze
sekwencjonowania transkryptomow, analizujac réznice pomiedzy gametofitami plonymi oraz ptodnymi
(zenskimi i meskim) oraz na poziomie cytogenetycznym, aby wykryte sekwencje specyficzne-ptciowo
zlokalizowa¢ w chromosomach. W pierwszym etapie badan analizy bedg prowadzone w oparciu o
oznaczony genetycznie zywy materiat uzyskany w kulturach in vitro dla gatunkow z rodzaju Calypogeia:
dwupiennych C. suecica, C. arguta, ktore sg czesto ptodne i majg zdolnos¢ do tworzenia rozmnédzek oraz
jednopiennych C. azurea, C. sphagnicola, ktore powstalty w wyniku allopoliploidyzacji. W dalszej
kolejnosci, aby sprawdzi¢, czy wykryte mechanizmy sa uniwersalne dla catej rodziny do badan zostang
wlaczone gatunki reprezentujace wszystkie rodzaje i podrodzaje. Ponadto, zostanie wykonana analiza
filogenetyczna rodziny na podstawie kompletnych genomow organellowych uzyskanych metoda NGS.

Wybor obiektu badan podyktowany jest tym, iz w tej grupie roslin mechanizmy odpowiedzialne za
determinacje¢ plci nie byty do tej pory badane. Jak dotad tylko nieliczne prace na ten temat byty poswiecone
watrobowcom, ktore prawie wyltacznie koncentrowaty sie wokot najstarszych ewolucyjnie gatunkow
watrobowcow plechowatych. Przedmiotem planowanych badan jest natomiast rodzina watrobowcow
liSciastych, jedna z najmlodszych ewolucyjnie, tak wigc uzyskane wyniki pozwola wypeic istotng luke w
naszej wiedzy na temat modeli determinacji pici u roélin o ré6znym wieku ewolucyjnym. Wybrany obiekt
badan obejmuje zar6wno gatunki haploidalne jak i poliploidalne, dwu- i jednopienne, wystepujace na
réznych substratach, daje to szerokie mozliwosci interpretacji uzyskanych wynikéw. Watrobowce to jedna z
trzech (obok mchow i glewikow) gromad roslin, ktore tradycyjnie nazywane sg mszakami. Gromada
watrobowcow na $wiecie liczy ok. 7 tys. gatunkow. Dominujaca faza cyklu zyciowego watrobowcow jest
haploidalny gametofit i w przeciwienstwie do roslin naczyniowych przewazaja tu gatunki dwupienne, ktore
stanowig ok. 65%. Watrobowce to organizmy, ktore odegraty kluczowa role w ewolucji roslin ladowych. Jak
wskazuja dowody kopalne oraz wyniki badan filogenetycznych opartych na analizie genow
chloroplastowych, mitochondrialnych i jadrowych, a takze analizy poroéwnawcze catych genomow
mitochondrialnych i chloroplastowych to watrobowce byty pierwszymi roslinami, ktore zasiedlity lad 1 byty
obecne na ziemi juz okoto 475 milion lat temu. To witasnie u Sphaerocarpos donnellii, czyli gatunku
nalezacego do watrobowcoéw plechowatych po raz pierwszy u roélin ladowych zostaly opisane
heteromorficzne chromosomy ptci. Jak dotad heteromorficzne chromosomy plci u watrobowcdéw zostaty
wykryte u 4 gatunkéw bedacych przedstawicielami najstarszych linii ewolucyjnych: Sphaerocarpos,
Marchantia, Pellia, ktoérych wiek jest szacowany na ponad 370 mln lat. Rodzina Calypogeiaceae to jedna z
najmlodszych rodzin watrobowcow lisciastych, liczaca ok. 50 mIn. Powstaje zatem interesujgce pytanie, czy
wiek ewolucyjny byt wystarczajacy do nagromadzenia zmian i powstania heteromorficznych chromosomow
pici u dwupiennych gatunkow z tej rodziny.



