Streszczenie

Sasanka otwarta (Pulsatilla patens (L.) Mill) obecnie stanowi rzadki element flory
europejskiej, ale jeszcze na poczatku ubieglego stulecia byla gatunkiem pospolicie
wystepujacym w Europie srodkowo-wschodniej, w tym w Polsce. Jednak w ciggu ostatniego
50-lecia ro$lina ta drastycznie ograniczyta swoje zasoby populacyjne na tym obszarze i zyskala
miano gatunku zagrozonego lub krytycznie zagrozonego, chronionego Konwencjg Bernenska,
umieszczonego W zataczniku II i IV Dyrektywy Siedliskowej. Wostatnich latach zostata
wpisana rowniez na list¢ gatunkow rzadkich i zagrozonych Migdzynarodowej Unii Ochrony
Przyrody (IUCN). Do$¢ szybkie tempo zanikania populacji P. patens spowodowato, ze roslina
ta stata si¢ cieckawym obiektem badawczym, szczegoélnie pod wzgledem badania procesow
ewolucyjnych jakim podlegaja mate izolowane geograficznie populacje jak rowniez badania

czynnikow ktore moga ograniczaé zasoby populacyjne P. patens.

Niniejsza rozprawa doktorska stanowi kolejny etap badan genetycznych sasanki
otwartej, ktore moga poszerzy¢ wiedze o zasobach genomowych tej rosliny w oparciu
0 genomy organellowe. Do tej pory genomy organellowe wykorzystywano najczeSciej do
okreslenia roznic pomiedzy gatunkami, uwzgledniajac roznice w sekwencjach nukleotydowych
poszczegolnych genow oraz ich obecnosci i kolejno$ci utozenia w genomie. Natomiast
informacje 0 zmienno$ci wewnatrzgatunkowej i Strukturze genetycznej populacji bazujace
jednoczesnie na danych z obu genomow organellowych nie byty przedmiotem szerszych analiz.
Dlatego tez gléwnym celem podjetych badan byta analiza efektywnosci genomow
organellowych w badaniach zmiennosci i struktury genetycznej populacji rzadkiego i
zagrozonego gatunku Pulsatilla patens (L.) Mill. Postawiony cel zrealizowano poprzez
analizy poréwnawcze genoméw chloroplastowych 1 mitochondrialnych, ktore obejmowaty
zarowno nowo zsekwencjonowane genomy jak idostepne w bazach danych. Badania
przeprowadzono na 16 osobnikach z 5 populacji, ktore wczesniej uwzgledniono w analizach

genetycznych z wykorzystaniem markeréw SSR 1 1SJ.

Jednym z zadan badawczych zrealizowanych w ramach niniejszej rozprawy doktorskiej
byto zsekwencjonowanie i opisanie genomu mitochondrialnego P. patens. Uzyskane wyniki
zaprzeczyly hipotezie wystgpowania jednego gtownego chromosomu kolistego (,,master circle
chromosome”). Mitogenom P. patens wykazat budowe wielochromosomowa, na ktorg ztozyty
si¢ trzy liniowe chromosomy flankowane przez odwrocone sekwencje powtorzone, o tacznej

dhugosci 986 613 pz. Ze wzgledu na duze rozmiary mitogenomu do badan poréwnawczych



majacych na celu opisanie zmiennos$ci na poziomie wewnatrzgatunkowym wytypowano
sekwencje genomu mitochondrialnego. Jako sekwencje genomu mitochondrialnego o duzym
potencjale w badaniach filogenetycznych i filogeograficznych, ktéore moga stanowic
alternatywne zrodilo informacji genetycznej wzgledem genomu plastydowego, uznano 14
sekwencji mitochondrialnych o dtugos$ci powyzej 10 kpz, ktére nie zwieraja regiondw
pochodzenia plastydowego oraz dlugich powtdrzen. Na chromosomie pierwszym (chMtl)

zidentyfikowano osiem takich sekwencji, na drugim (chMt2) cztery, a na trzecim (chMt3) dwie.

Kolejnym zadaniem badawczym byly analizy porownawcze, ktoérych celem bylo
opisanie zmiennos$ci zar6wno na poziomie wewnatrz jak i miedzypopulacyjnym. Uzyskane
wyniki wykazaty, ze 14 wytypowanych sekwencji genomu mitochondrialnego wykazato
znacznie nizszy poziom zmienno$ci w poroéwnaniu do genomu plastydowego. Genomy
chloroplastowe pomimo tego, ze byly bardziej zmienne zidentyfikowaly te sama liczbe
haplotypéw (11) co regiony genomu mitochondrialnego. Nalezy jednak podkresli¢, ze
zaobserwowano réznice, gdyz zardbwno genomy mitochondrialne jak i chloroplastowe
umozliwity molekularng identyfikacj¢ osobnikow, ktore byly nierozpoznawalne na podstawie

jednych lub drugich genomoéw.

Przeprowadzone badania wykazaty, ze zastosowanie w badaniach z zakresu genomiki
poréwnawczej danych o genomach organellowych ma ogromny potencjal i rzuca nowe $wiatto
na obraz zmienno$ci genetycznej gatunku, i moze stanowi¢ cenne uzupetnienie wiedzy o

zasobach genomowych gatunkow.



