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Testowanie hipotezy ewolucji mitochondrialnego DNA w strefie hybrydyzacyjnej gatunkow
drzew lesnych z wykorzystaniem zlozonych de novo sekwencji genomow.

Biolodzy ewolucyjni maja unikalng mozliwo$¢ spogladania w przesztos$¢ by sledzi¢ pochodzenie
gatunkow, poznawac ich skomplikowane historie, zmiany liczebnos$ci i rozmieszczenia, a takze
odkrywa¢ rozmaite sekrety ich zycia. Wszystko to jednak byloby niemozliwe, bez odpowiednich
markeré6w molekularnych, ktére bazuja na osobniczych réznicach sekwencji DNA. Szczegodlnie
istotnymi markerami w badaniach zmian demografii i struktury populacji w obrebie gatunkéw sg
markery pochodzace z mitochondriow, ktore sa powszechnie uzywane dla gatunkow,
reprezentujacych wszystkie gatezie drzewa zycia. Jednak, mimo tego, ze uzywa si¢ ich niemal
rutynowo w badaniach réznicowania si¢ populacji i gatunkéw — ich historia ewolucyjna jest nadal
stabo poznana. Sytuacja ta dotyczy w najwigkszym stopniu mitochondriéw roslinnych, ktore
charakteryzuja si¢ ztozong struktura wewnetrzng oraz olbrzymimi genomami, nawet 200-krotnie
wigkszymi niz mitochondria zwierzat. W ostatnich latach badacze zadawali wiele pytan odno$nie
okreslonych aspektow dotyczacych ewolucji mitochondriéw roslinnych, takich jak na przyktad:
czy wplywaja one na dostosowanie organizmu, w ktérym si¢ znajduja, jak czesto zdarzaja si¢
odstepstwa od typowego, jednorodzicielskiego dziedziczenia tych organelli i co najwazniejsze, czy
zachodzi ich rekombinacja? Ta ostatnia mysl zrodzita si¢ by wyjasni¢ pewne wlasciwosci
mitochondrialnego DNA obserwowanego u gatunkéw wystepujacych w tak zwanych strefach
hybrydyzacyjnych — obszarach wspotwystepowania, krzyzowania si¢ i wydawania ptodnego
potomstwa przez przedstawicieli co najmniej dwoch roznych gatunkow. Jednak do dzis ten pomyst
nie zostat formalnie przetestowany. W proponowanym projekcie wykorzystane zostang najnowsze
technologie sekwencjonowania DNA, dzieki czemu mozliwe bedzie wygenerowanie catkowitej
sekwencji mitochondrialnego genomu ros$lin. Nastgpnie wykorzystane zostana zaawansowane
metody analizy danych sekwencyjnych, pochodzacych od osobnikéw ze strefy hybrydyzacyjnej
blisko spokrewnionych sosen, by odpowiedzie¢ na kluczowe pytanie dotyczace ewolucji genomow
mitochondrialnych. W projekcie zsekwencjonowanych zostanie kilkanascie genomow
mitochondrialnych trzech gatunkéw sosen, a nastepnie przy uzyciu metod genomiki poréwnawczej
wykryte zostang potencjalne $lady $wiadczace o wydarzeniu rekombinacyjnym, ktore miato
miejsce w przesztosci. Dzigki uzyskanym kompletnym sekwencjom mitochondrialnego DNA
badanych sosen, w ramach projektu mozliwe bedzie réwniez opracowanie nowych markerow
molekularnych i zastosowanie ich w ocenie rozmieszczenia nowych i potencjalnie
zrekombinowanych wariantéw DNA mitochondrialnego w populacjach w obrebie strefy
hybrydyzacyjnej. Realizacja projektu przyczyni si¢ do rozwoju obecnego rozumienia ewolucji
genomow mitochondrialnych i rzuci $wiatto na ich skomplikowang strukture. Badania te dostarczg
istotnej wiedzy z zakresu biologii ewolucyjnej, genomiki populacyjnej, biologii genomu i ekologii
molekularnej roslin.



