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Ewolucja kariotypu w rodzaju Crepis

Rodzaj Crepis (Asteraceae) obejmuje okoto 200 gatunkdéw jednorocznych i wieloletnich roslin
zielnych rozpowszechnionych gtoéwnie w Eurazji i Afryce Potnocnej. Wigkszos¢ gatunkéw Crepis to
diploidy, ktorych kariotypy zawieraja kilka par stosunkowo duzych i dobrze zrdéznicowanych
morfologicznie chromosomow. Cechy te sprawily, ze rodzaj Crepis od prawie 100 lat
wykorzystywany jest w badaniach cytogenetycznych. Kariotyp to kompletny zestaw chromosomow w
komoérkach somatycznych. Liczba, wielko$¢ jak i struktura chromosoméw wchodzacych w sktad
kariotypu jest cecha charakterystyczng dla gatunku. Poréwnawcze badania struktury kariotypu
gatunkow nalezacych do jednego rodzaju dostarczaja cennych informacji na temat zaleznosci
filogenetycznych migdzy gatunkami, a takze pozwalaja na stawianie hipotez na temat mechanizméw
ewolucyjnych towarzyszacych rdznicowaniu si¢ i specjacji gatunkéw. Pierwszg kompleksowa
hipoteze opisujaca filogeneze i ewolucje kariotypu Crepis przedstawit ponad 50 lat temu Babcock.
Zgodnie z ta hipoteza ewolucji rodzaju Crepis towarzyszyly rearanzacje chromosomowe prowadzace
do redukcji podstawowej liczby chromosoméw. Poglad ten zyskat duza popularnos¢ i byt czgsto
cytowany, jednak najnowsze badania nad filogenezg Crepis zaprzeczaja hipotezie Babcock’a. Celem
proponowanego projektu bedzie poznanie i lepsze zrozumienie kierunkéw 1 typodw przemian
chromosomowych towarzyszacych réznicowaniu si¢ i specjacji gatunkow z rodzaju Crepis. Do
realizacji tego celu konieczne jest poznanie zalezno$ci filogenetycznych pomiedzy badanymi
gatunkami, czemu stuzy¢ beda planowane analizy filogenetyczne Crepis z zastosowaniem kilku
plastydowych i jadrowych markerow DNA. Otrzymane drzewa zalezno$ci filogenetycznych
umozliwiag przeprowadzenie poréwnawczych analiz struktury kariotypu réznych gatunkéw Crepis pod
wzgledem liczby i morfologii chromosoméw, wielkosci genomu i lokalizacji okreslonych sekwencji
DNA. W planowanym projekcie do badan kariotypéw zostang wykorzystane sekwencje genow rRNA.
Sekwencje kodujace genow rRNA sg bardzo konserwatywne ewolucyjnie. Dzigki temu sekwencje
wyizolowane z gatunkéw modelowych mozna uzywaé¢ w FISH (fluorescencyjna hybrydyzacja in situ)
jako sond DNA, do mapowania loci gendéw rRNA w chromosomach nawet odleglych ewolucyjnie
gatunkoéw. Ponadto w analizach kariotypow wykorzystane zostang takze sekwencje satelitarne. W
rodzaju Crepis sekwencje satelitarne wyizolowane zostaty tylko z genomu jednego gatunku C.
capillaris, dlatego planuje sie wykorzystanie technik sekwencjonowania nowej generacji (NGS) do
globalnej analizy frakcji powtarzalnego DNA w genomach kilku wybranych gatunkéw Crepis.
Analizy bioinformatyczne pozwolg na identyfikacje potencjalnych sekwencji satelitarnych, ktorych
organizacja genomowa 1 chromosomowa bedzie weryfikowana metodami molekularnymi i
cytogenetycznymi. Potaczenie wynikow analiz filogenetycznych i cytogenetycznych pozwoli na
stawianie hipotez na temat trendow i kierunkéw ewolucji kariotypoéw roslinnych. Otrzymane wyniki
pozwola na lepsze zrozumienie znaczenia przemian chromosomowych w réznicowaniu si¢ i specjacji
gatunkow.



