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Wiele czynnikow wptywa na zréznicowanie genetyczne gatunkow - zmiany klimatyczne i zwigzana
z tym adaptacja, zanikanie siedlisk, hybrydyzacja. Migracja organizméw po ostatnim zlodowaceniu
w znacznym stopniu uksztaltowala ich obecny zasigg wystgpowania. Zagrozenia wynikajace ze
zmieniajacego si¢ klimatu sa szczeg6lnie niebezpieczne dla roslin o zasiggu cyrkumborealnym. Przewiduje
sie, ze w przyszlo$ci moze zmniejszy¢ si¢ ich zasieg nawet o 70%.

Przeksztalcenie srodowiska pod wptywem zmieniajacego si¢ klimatu, a w szczego6lnosci obnizenie
poziomu wod, prowadzi do zanikania réznych siedlisk 1 zwigzanych z nimi organizméw, ktore wypierane sg
przez mniej wymagajace gatunki. Dobrze udokumentowanym przyktadem jest zanikanie laséw legowo-
olsowych w Biatowieskim Parku Narodowym. Przesuszenie siedlisk prowadzi do gradowienia
i zmniejszenia si¢ biordznorodnosci runa lesnego. Wyniki monitoringu srodowiskowego prowadzonego od
kilkudziesieciu lat na tych terenach wskazuja na dalszy wzrost liczby grabow, a w konsekwencji
zmniejszenie si¢ liczby tegow i olsow.

Innym czynnikiem ksztaltujgcym zréznicowanie genetyczne jest hybrydyzacja czyli krzyzowanie si¢
réznych gatunkoéw. Hybrydyzacja jest kluczowym procesem w ewolucji roslin okrytozalazkowych
(Angiospermae). Zainteresowanie hybrydyzacja ma dluga, ponad 100-letnig, historig, a jej znaczenie byto
roznie oceniane - z jednej strony jako proces mogacy prowadzi¢ do wyginigcia gatunkow (extinction by
hybridization), a tym samym do redukcji bior6znorodnosci, z drugiej do powstawania nowej zmiennosci
fenotypowej 1 genotypowej, a nawet do powstawania nowych gatunkéw mieszancowego pochodzenia.
Ostatnie doniesienia literaturowe wskazuja, ze okoto 50% gatunkow roslin wyzszych jest uznawanych za
niedawno powstate poliploidy, a w dluzszej perspektywie czasu ewolucyjnego przyjmuje sie, ze
zwielokrotnienie genomu wystepuje prawie we wszystkich liniach roslin wyzszych, a wielokrotne rundy
poliploidyzacji doprowadzity do powstawania wickszosci wspotczesnych gatunkow. Nie ulega watpliwosci,
ze hybrydyzacja lezaca u podstaw postawania allopoliploidéw byta podstawowym procesem w ewolucji
ro$lin okrytozalgzkowych.

W przypadku gatunkow, ktéore maja okreslone wymagania siedliskowe np. gatunkow btotnych,
torfowych, przeksztatcanie takich siedlisk na skutek dziatania czynnikéw antropogenicznych i globalnych
zmian klimatycznych moze prowadzi¢ do wymierania gatunkow lub pula genetyczna tych gatunkéw moze
zostaC zachowana w nowopowstajacych miedzygatunkowych mieszancach. Lepiej dostosowane do
zaburzonego $rodowiska mieszance moga si¢ rozprzestrzeni¢ wypierajac jeden lub obydwa gatunki
rodzicielskie. Dobrym przyktadem gatunku krytycznie zagrozonego w zasiggu europejskim jest fiotek
torfowy (Viola epipsila 2n=4x=24). W Polsce podlega ochronie prawnej bowiem liczebno$¢ osobnikow
drastycznie spada. Jedna z przyczyn tego zjawiska moze by¢ tatwos$¢ krzyzowania si¢ fiotka torfowego ze
spokrewnionym fiotkiem blotnym (V. palustris 2n=8x=48). Mieszance wykazuja duza zywotno$é
i ekspansywnos¢, co moze prowadzi¢ do wypierania okazéw V. epipsila o typowych cechach.

Niniejszy projekt skupi si¢ na genetycznym zréznicowaniu kompleksu Viola epipsila-V.palustris
z udzialem migdzygatunkowej hybrydyzacji w jego szerokim cyrkumborealnym zasiegu. Nadrz¢dnym celem
jest zbadanie r6znorodnos$ci genetycznej i struktury populacji V. epipsila i V. palustris w catym zasiggu, ze
szczegdlnym uwzglednieniem rekolonizacji polodowcowej i wplywu przeptywu genéw migdzy oboma
gatunkami.

W ramach projektu ustale jaka jest frekwencja wystepowania V. epipsila, V. palustris oraz form
mieszancowych w calym zasiggu z wykorzystaniem markeréw molekularnych (ISSR) oraz ocenig
wewnatrzgatunkowe zroznicowanie genetyczne. Mieszancowe pochodzenie wybranych osobnikow zostanie
potwierdzone poréwnaniem wielko$¢ ich genomu z wielkos$cig genoméw gatunkéw rodzicielskich (rozna
wielko§¢ u obu gatunkow, posrednia, wynikajgca z addytywnego dodawania genomoéw rodzicielskich,
u mieszancoéw) oraz frekwencja zywotnego pytku (0bnizona zywotnos¢ pytku u mieszancow). Na podstawie
analizy sekwencji niekodujacych regionéw plastydowego DNA (trnH-psbA, trnS-trnG, atpl-atpH) oszacuje¢
liczbe haplotypow i ich zrdéznicowanie oraz ustale jakie byly drogi migracji V. epipsila, V. palustris po
ostatnim zlodowaceniu a takze kierunek krzyzowan, czyli ktory z gatunkow byt rosling mateczng dla
mieszancow. Zaplanowane w projekcie badania na duzej probie dostarcza waznych informacji dla wiedzy
o wptywie globalnych zmian klimatycznych na zasiegi gatunkow i biordznorodnosc.




