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Powigzania ewolucyjne w rodzaju Daucus: cytogenetyczna i morfo-anatomiczna analiza poré6wnawcza
dzikich krewniakéw marchwi

Koniecznos¢ zwigkszenia zdolnosci produkcyjnej roslin uprawnych w celu wyzywienia stale rosnacej
populacji ludzkiej stata si¢ realnym wyzwaniem, szczegélnie ze roznorodno$¢ $wiata roslinnego jest
narazona na niebezpieczenstwa zwigzane z cigglymi zmianami Klimatu i dziatalnoscig czlowieka.
Dodatkowym zagrozeniem dla upraw rolniczych sg dotykajace je choroby i szkodniki. Obecnie realizowane
programy hodowlane wykorzystuja nowe zroédta zmienno$ci genetycznej, dzigki czemu moga powstac
odmiany roslin o zwigkszonych wlasciwosciach adaptacyjnych. Istotng role w tym procesie petnig dzikie
gatunki ro$lin uprawnych, bedace zrodtem genow uzytecznych z punktu widzenia hodowli roélin. Stad tez
lepsze zrozumienie powigzan filogenetycznych migdzy dzikimi gatunkami moze przynies¢ korzysci
W przysztych programach hodowlanych.

Rodzaj Daucus obejmuje okoto 40 dzikich gatunkow oraz marchew uprawng (D. carota subsp. sativus
Hoffm.). Ta ostatnia jest najistotniejszym przedstawicielem rodziny Apiaceae i jednym z najwazniejszych
warzyw korzeniowych na $wiecie, stanowigc gtéwne zrodto prowitaminy A w diecie czlowieka. Pod
wzgledem morfologicznym i genetycznym gatunki rodzaju Daucus sg bardzo zréznicowane i mimo wielu lat
badan (morfologicznych, anatomicznych i molekularnych), relacje taksonomiczne i filogenetyczne pomig¢dzy
nimi sa wcigz nie w pelni wyjasnione. Stad, w celu lepszego zrozumienia tych relacji, wykorzystanie
informacji opartych na danych cytogenetycznych (chromosomowych) moze by¢ niezwykle przydatne.

Kazdy gatunek ma swoj unikalny kariotyp, czyli zestaw chromosoméw o okreslonej liczbie i morfologii,
ktory — pod wzglgdem strukturalnym i funkcjonalnym — stanowi najwyzszy poziom organizacji genomu
jadrowego. Porownujac chromosomy réznych gatunkow, wiele mozna si¢ dowiedzie¢ o kierunkach ewolucji
kariotypow 1 ich znaczeniu dla specjacji i réznorodnosci biologicznej. Potwierdzono, Zze wazng role
w procesie ksztattowania kariotypow petnig powtarzalne (repetytywne) sekwencje DNA, gdyz cechuje je
wysokie tempo ewolucyjne, prowadzace do duzej zmienno$ci w ich rozmieszczeniu i liczbie kopii. To
zkolei sprawia, ze sa one niezwykle uzyteczne w badaniach porownawczych, dotyczacych powigzan
ewolucyjnych i filogenetycznych miedzy gatunkami. Oprocz tego sekwencje powtarzalne maja tendencje do
tworzenia skupisk, dzigki czemu mozna je tatwo wykry¢ metodami cytogenetyki molekularnej.

W ramach projektu wyznaczone zostaty nastgpujace cele:

e okreslenic lokalizacji chromosomowej glownych rodzin sekwencji  powtarzalnych
(zidentyfikowanych w genomie marchwi uprawnej) w genomach wybranych dzikich
przedstawicieli rodzaju Daucus i gatunkow pokrewnych, wykorzystujac fluorescencyjng
hybrydyzacje in situ;

e ustalenie, czy sekwencje te moga postuzy¢ do identyfikacji rearanzacji chromosomowych
u badanych gatunkow;

e oszacowanie wielkosci genomu jadrowego badanych gatunkéw za pomocg cytometrii
przeptywowej;

e porownanie wybranych cech morfo-anatomicznych pytku i nasion tych gatunkéw w odniesieniu
do aktualnej filogenezy i taksonomii rodzaju Daucus.

Realizacja tych celéow i integracja uzyskanych wynikow pozwolg lepiej zrozumie¢ zagadnienia
dotyczace ewolucji genomow i filogenezy rodzaju Daucus, a w szczegdlnos$ci zblizg nas do odpowiedzi na
pytania: (1) Jak ksztaltowaly sie relacje ewolucyjne u gatunkéw z rodzaju Daucus na poziomie
chromosomowym? (2) Jakie byty kierunki zmian ewolucyjnych w ich kariotypach? (3) Jak wazna role w tym
procesie odegraty sekwencje repetytywne? (4) Czy dane morfo-anatomiczne pytku i nasion moga by¢
uzyteczne z punktu widzenia wyjasniania powigzan ewolucyjnych miedzy gatunkami rodzaju Daucus?

Uzyskane informacje o genomach dzikich gatunkéw Daucus w odniesieniu do genomu marchwi
uprawnej moga zosta¢ wykorzystane w przysztych programach hodowlanych do tworzenia nowych odmian
tego wartoSciowego warzywa.



