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Rola domieszki genetycznej w ekologicznym réznicowaniu si¢ Anthriscus
sylvestris sensu lato, domniemanego gatunku pierscieniowego

Zmiany niszy ekologicznej a zrédta réznorodnosci genetycznej. Aby gatunek mogt
ewoluowac, np. przystosowac sie do zmieniajgcego sie Srodowiska albo zaja¢ nowa nisze ekolo-
giczng, musi cechowacé sie odpowiednia ré6znorodnos$cia genetyczng, przede wszystkim obecno-
$cig korzystnych w nowym srodowisku genéw (alleli). Coraz wiecej badan wskazuje na role hy-
brydyzacji w takiej ewolucji: stare warianty genetyczne uzyskane od innych populacji, poddane
juz prébie doboru naturalnego, moga przyspieszy¢ adaptacyjng zmiane niszy. Naszym celem jest
sprawdzenie, czy hybrydyzacja jest odpowiedzialna za ewolucyjne réznicowanie sie grupy try-
buli lesnej (Anthriscus sylvestris sensu lato). Grupa ta obejmuje kilka blisko spokrewnionych
gatunkow lub podgatunkéw roslin, ktére w Europie wykazujg niezwykte zréznicowanie ekolo-
giczne. Co wiecej, nasze wstepne wyniki sugeruja, ze grupa ta moze stanowi¢ gatunek pierscie-
niowy dookota Morza Srédziemnego. Gatunek pierécieniowy to rzadki i interesujacy przyktad
zaobserwowania ewolucji w dziataniu: tworzy sie on, kiedy dwie fale migracyjne okrazajq barie-
re (np. morze albo géry), a po spotkaniu zachowuja sie wzgledem siebie jak odrebne gatunki.
Aby sprawdzi¢ te hipotezy, zsekwencjonujemy jadrowy i chloroplastowy genom A. sylvestris
i wykorzystamy go do przyréwnania danych z tzw. genome skimming (ptytkiego skwencjonowa-
nia nastepnej generacji) ok. 380 prdébek roslin. Poniewaz chloroplasty sg dziedziczone w linii
matecznej, ich drzewo filogenetyczne pozwoli odtworzy¢ historie migracji oraz zidentyfikowac
obszary wtérnego spotkania réznych fal migracyjnych. Przeptyw gendéw i ich role w réznicowa-
niu sie oszacujemy na podstawie danych z genomdéw jadrowych. Préobki roslin beda pozyskane
z zielnikdw oraz zebrane z natury, zwlaszcza z obszaréw o najwyzszym zréznicowaniu morfolo-
gicznym, ekologicznym i genetycznym, oszacowanym na podstawie wstepnych wynikéw.

Grupa Anthriscus sylvestris nalezy do rodziny baldaszkowatych (Apiaceae) i w Europie
obejmuje dwa gatunki: trybule 1$nigca (A. nitida) oraz trybule lesna (A. sylvestris), ktéra obejmu-
je cztery podgatunki: sylvestris, alpina, nemorosa, and fumarioides. Anthriscus sylvestris subsp.
sylvestris zwykle wystepuje w we wtérych siedliskach nizowych, takich jak wilgotne taki, pobo-
cza drég, lasy tegowe, natomiast A. nitida zasiedla pietro regla dolnego w gérach Europy Srod-
kowej. Anthriscus sylvestris subsp. fumarioides bytuje na ocienionych subalpejskich piarzyskach
w goérach zachodniej czes$ci Potwyspu Batkanskiego, podczas gdy podobne siedliska w Alpach,
Wogezach i (prawdopodobnie) w Pirenejach sg miejscem wystepowania A. sylvestris subsp. alpi-
na. Tak szerokie spektrum ekologiczne grupy A. sylvestris - od nizu po wysokie géry i od otwar-
tych siedlisk antropogenicznych po cieniste lasy naturalne - jest bez precedensu wsréd innych
gatunkow baldaszkowatych w Europie. Jakie sg zatem jego zrédia genetyczne? Czy taksony gor-
skie wyewoluowaty dzieki doborowi dzialajgcemu na zmiennos$¢ szeroko rozpowszechnionego
(i prawdopodobnie ré6znorodnego genetycznie) nizowego podgatunku trybuli lesnej (A. sylvestris
subsp. sylvestris), czy moze wyewoluowaly z mieszancéw tego podgatunku z azjatyckim, gor-
skim podgatunkiem - trybulg gajowa (A. sylvestris subsp. nemorosa)?

Znaczenie proponowanych badan. Proponowane badania pozwolg oceni¢, w jak duzym
stopniu ewolucyjna zmiana niszy ekologicznej jest ograniczana przez zmiennos¢ genetyczng. Jesli
ekologiczne réznicowanie sie trybul z kompleksu A. sylvestris w Europie zaszlo bez przeptywu
gendw z populacji azjatyckich, to ewolucja adaptatywna najpewniej byta ograniczona (lub nape-
dzana) przez brak (lub dostepnos$c¢) siedlisk i nisz w trakcie polodowcowej kolonizacji Europy.
Jesli natomiast to réznicowanie sie zaszto dzieki znaczacej domieszce genow ze starszej filoge-
netycznie linii azjatyckiej, to ewolucja adaptatywna byta wcze$niej ograniczona przez éwczesna,
niewystarczajacg zmienno$¢ genetyczna.



