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Rodzaj Erica (wrzosce) jest drugim pod wzgledem liczebnosci rodzajem zaliczanym
do rodziny Ericaceae (wrzosowate). Ewolucja tego rodzaju, pomimo pr¢znego rozkwitu badan
filogenetycznych na przestrzeni ostatnich lat, nadal pozostaje stabo poznana i ubogo opisana.
Rodzaj ten jest szczegdlnie interesujacy w ujeciu badawczym, migdzy innymi ze wzgledu na
to, iz tworza go W glownej mierze, w niemal 80%, gatunki endemiczne. W dokumentacji
genomicznej przedstawicieli Erica istnicje wyrazna luka, ktora uniemozliwia odtworzenie
historii ewolucyjnej, wytypowanie gatunku ancestralnego oraz wyznaczenia doktadnych relacji
pomiedzy poszczegdlnymi gatunkami w obrebie tego rodzaju. Badania ewolucyjne rodziny
wrzosowatych z uwzglednieniem otrzymania catych genoméw chloroplastowych nabraty
tempa w ostatnim czasie, jednak wcigz nie poznano kompletnych plastomow dla wrzoScow.
Badania nad tym rodzajem, ktorych celem byla rewizja systemu klasyfikacji opieraty si¢
glownie na predyktorach morfologicznych oraz zespolach markeréw genetycznych. Nie
prowadzono badan filogenetycznych z uwzglednieniem catych kompletnych grup/rodzin
gendw genomu chloroplastowego ani kompletnych regionow NOR. Nie dokonano dotychczas
rekonstrukcji historii ewolucyjnej z wytypowaniem najbardziej prawdopodobnego przodka, a
takze nie ustalono zwigzku migdzy poszczegdlnymi przedstawicielami rodzaju na podstawie,
m.in. kompletnych genoméw plastydowych czy sekwencji jadrowych NOR.

Niniejsza rozprawa doktorska stanowi istotny etap badan genetycznych wybranych
przedstawicieli z rodzaju Erica, mogacy przyczyni¢ si¢ do ekspandowania wiedzy o zasobach
genomowych tych roslin w oparciu o genomy organellowe, operony plastydowe i sekwencje

jadrowe NOR. Glownymi celami tej pracy bylo, m.in. szczegdélowe poznanie wzorcow



zmienno$ci genetycznej plastoméw w obrgbie rodzaju Erica, wskazanie genow bedacych
bardziej efektywnymi markerami genetycznymi od wczeséniej stosowanych, zaproponowanie
potencjalnych barkodow dla rodzaju Erica., poznanie budowy klastrow NOR w rodzaju Erica,
ktore sa dobrym markerem w wykrywaniu mieszancow, czy tez rekonstrukcja filogenetycznych
relacji migdzy wybranymi gatunkami Erica, w celu okreslenia, czy pochodzenie tego rodzaju

lezy w Europie czy Afryce.

W celu ich realizacji wykonano nastepujace zadania badawcze:

1. zsekwencjonowano genom chloroplastowy Erica versicolor i dokonano analizy
poréwnawcze] pomiedzy tym cpDNA a innymi dostgpnymi w bazie NCBI pochodzacymi z
tej samej rodziny — Ericaceae;

2. zsekwencjonowano genom chloroplastowy Erica arborea i dokonano analizy porownawczej
pomigdzy tym cpDNA a innymi dostepnymi w bazie NCBI pochodzacymi z tej samej
rodziny — Ericaceae; oraz wykonano analiz¢ pordwnawcza pomiedzy obydwoma
kompletnymi genomami chloroplastowymi: E. arborea i E. versicolor;

3. otrzymano kompletne sekwencje wszystkich gendéw chloroplastowych przedstawicieli
rodzaju Erica poprzez zmapowanie bibliotek na otrzymany kompletny genom Erica
versicolor i przeprowadzono ich analiz¢ porownawczg oraz analize zmiennosci;

4. oszacowano informatywnos¢ filogenetyczng oraz analize filogenomiczng na podstawie
genow genomu chloroplastowego w rodzaju Erica;

5. dokonano szczegotowej charakterystyki jadrowych regionow NOR rodzaju Erica;

6. przeprowadzono analiz¢ filogenomiczng opartg o sekwencje jadrowych regionéw NOR w
rodzaju Erica;

7. wykonano analize¢ porownawczg regionéw odwrdoconych powtorzen (IR) kompletnych
sekwencji genomow chloroplastowych z rodzaju Erica z kompletnymi genomami
chloroplastowymi innych przedstawicieli z rodziny Ericaceae;

8. obliczono i zwizualizowano wzorce zmiennosci genomowej wsrod —genomow
chloroplastowych z rodzaju Erica; przedstawiajac ich wzajemny stopien podobienstwa

sekwencji.



Wyniki uzyskane podczas przeprowadzanych badan i analiz pozwolity stwierdzi¢, iz:

1. najbardziej prawdopodobnym gatunkiem ancestralnym na aktualnym poziomie badan
w rodzaju Erica wydaje si¢ by¢ E. arborea;

2. najbardziej obiecujacymi markerami filogenetycznymi dla rodzaju Erica okazaly sig
geny rpoC2, ndhF, rpl22, rpsl6, rrnl6, psal i psbB, atpF, matK oraz ccsA ktére moga
stanowi¢ asumpt do opracowania sekwencji barkodowych dla badanego rodzaju;

3. roznice pomiedzy zestawianymi genomami z rodzaju Erica dotycza uktadu oraz
aranzacji genow, co moze $wiadczy¢ o specyficznym charakterze tempa ewolucji
plastomoéw potudniowoafrykanskich wobec gatunku rozproszonego bikontynentalnego,
trudno jednak oceni¢ ten charakter jako wysoce konserwatywny, bowiem poréwnanie
genomow wskazuje relatywnie niski poziom konserwatywnosci na poziomie 63%;

4. analiza region6w odwroconych powtdrzen pozwala w znaczacym stopniu odroznié
sekwencje nalezace do rodzaju Erica od innych przedstawicieli z rodziny Ericaceae

5. Zzestawienie poszczegdlnych drzew filogenetycznych uniemozliwia skuteczng
rekonstrukcje filogenetyczng w obrebie rodzaju oraz ustalenie szczeg6towych powiazan
pomiedzy analizowanymi gatunkami;

6. badane gatunki wykazuja wystepowanie sowitych liczb sekwencji powtorzeniowych, w
gléwnej mierze skumulowanych w regionach niekodujacych plastomow;

7. regiony niekodujace charakteryzuja si¢ duzo wyzszym poziomem zachodzacych zmian
1 dywergencji niz regiony kodujgce badanych cpDNA;

8. analizy regionow NOR, najbardziej informatywnym filogenetycznie obszarem ukazaty
3’ETS + NTS, wzorce zrdznicowania sekwencji powtdérzonych w obrebie IGS

odzwierciedlajg w pewnym stopniu procesy ewolucyjne zachodzace w rodzaju Erica.

Rekonstrukcja filogenetyczna rodziny Ericaceae w oparciu o cale genomy oraz
skonstruowana na podstawie regionéw odwrdconych powtdrzen po raz pierwszy uwzglednita
nie tylko gatunki z rodzaju Erica, ale takze gatunek Chamaedaphne calyculata. Ponadto praca
ta uwzglednila takze po raz pierwszy dokladng budoweg IR dla rodzaju Chamaedaphne.
Przeprowadzone badania dostarczyly niezwykle frapujacych informacji z zakresu analiz
poréwnawczych, dostarczajac nowych danych rozszerzajacych dotychczasowa wiedze ze
zmienno$ci genetycznej i zasobow genomowych rodzaju Erica, wzbogacajac takze

dokumentacj¢ catej rodziny Ericaceae.



