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Gigantyzm genomowy, posiadanie przez organizmy wyjatkowo duzych genomow,
wyewoluowal niezaleznie w roznych liniach eukariontow. Mimo, iz wiemy, ze za Wzrost
wielkosci genomu odpowiada ekspansja sekwencji powtarzalnych, mechanizmy ewolucyjne
napedzajace t¢ ekspansje pozostaja przedmiotem debaty. Szczegolnie stabo zbadane sa
ewolucja sekwencji 1 struktury gigantycznych genomow, oraz nie wiemy jakie sg
konsekwencje gigantyzmu genomowego dla ewolucji genomow.

Jedng ze znaczacych luk w naszej wiedzy jest zrozumienie, w jaki sposob rdznice genetyczne
kumulujg si¢ w gigantycznych genomach w miarg ewolucji populacji w odregbne gatunki oraz
w jaki sposOb materiat genetyczny z roznych populacji miesza si¢ podczas tego procesu.
Istnieje kilka powodow, dla ktoérych réznice genetyczne moga kumulowac si¢ w rozny
sposob w gigantycznych genomach. Po pierwsze, tempo rekombinacji genetycznej
(tasowania genow) jest tam zwykle niskie, co moze ogranicza¢ skutecznos$¢ doboru
naturalnego, procesu powodujacego adaptacj¢. Po drugie, poniewaz gigantyczne genomy
sktadaja si¢ w wigkszos$ci z sekwencji powtarzalnych, tj. wystepujacych w wielu kopiach w
genomie, oczekuje sig, ze znaczna czg¢$¢ roznic genetycznych wystapi w obrebie tych
powtarzajacych si¢ czesci, co moze prowadzi¢ do znacznych réznic w sktadzie genomu
nawet mi¢dzy blisko spokrewnionymi gatunkami. Po trzecie, gigantyczne genomy zawieraja
wiele transpozonow, ,,skaczacych genow”, ktore moga znaczaco przyczyniac si¢ do
zmienno$ci genetycznej i adaptacji.

Salamandry (Urodela) sg przyktadem gigantyzmu genomu, gdyz wielko$¢ genomu
wszystkich gatunkow przekracza 10 miliardow par zasad, trzykrotno$¢ wielkosci ludzkiego
genomu. Projekt ten koncentruje si¢ na badaniu réznic genetycznych i introgresji — mieszania
si¢ materialu genetycznego pomiedzy populacjami — w gigantycznych genomach gatunkow z
kompleksu traszki zwyczajnej. Kompleks ten sktada si¢ z dziewigciu linii ewolucyjnych,
ktdre reprezentuja rdzne etapy powstawania gatunkéw. Dla tych linii zebrano juz obszerne
dane genetyczne 1 dotyczace wielkosci genomu, co stanowi solidng podstawe dla naszych
badan genomicznych. Nasz projekt ma na celu osiagnigcie kilku celow:

- Scharakteryzowanie krajobrazu genomowego roznic strukturalnych: Zidentyfikujemy
roznice strukturalne miedzy genomami i zrekonstruujemy ich histori¢ ewolucyjna.

- llosciowe okreslenie zroznicowania i introgresji w sekwencjach jednokopijnych, tj.
wystepujacych tylko w jednym miejscu w genomie: przeanalizujemy probki z centréw
zasiegodw wszystkich linii kompleksu traszki zwyczajnej oraz z naturalnych stref
mieszancowych; naszym celem jest zrozumienie determinantow zréznicowania genetycznego
I introgresji.

- Ocena réznicowania 1 introgresji w powtarzalnych regionach genomu: Poréwnamy
liczebnos¢ roznych transpozonow i innych sekwencji powtarzalnych w genomach réznych
linii kompleksu traszki zwyczajnej i pomigdzy nimi, aby okresli¢, czy za réznice w wielkosci
genomu odpowiadaja okreslone typy elementdw, czy tez wynikaja one Z uogolnione;j
aktywnosci réznych typow. Catkowicie nowatorskim aspektem tego projektu jest analiza
sekwencji powtarzalnych w strefach mieszancowych, oferujgca bezprecedensowy wglad w
to, jak sekwencje powtarzalne przyczyniajg si¢ do zmiennosci i zréznicowania genetycznego.



