Streszczenie w jezyku polskim

Analiza poréwnawcza dzikich taksonow z rodzaju Daucus L. na podstawie danych

cytogenetycznych oraz wybranych cech morfologicznych i anatomicznych

Aby sprosta¢ wzrastajagcemu zapotrzebowaniu na zywnos$¢ oraz zapewni¢ bezpieczenstwo
zywnosciowe dla stale rosngcej populacji ludnos$ci, hodowcy wymagaja dostgpu do nowych
zasobow genetycznych, ktore mogtyby by¢ wykorzystane w programach hodowlanych w celu
poszerzenia zmiennosci genetycznej roslin uprawnych. W tym kontek$cie dzikie gatunki
rodzaju Daucus L. moglyby odegra¢ wazng rol¢ w procesie doskonalenia wspotczesnego
rolnictwa, stanowigc potencjalne zrodlo genoéw istotnych z punktu widzenia hodowli roslin.

Rodzaj Daucus stanowi doskonatly model do badan poréwnawczych. Obejmuje
marchew uprawnag (D. carota subsp. sativus Hoffm.) — podgatunek o zsekwencjonowanym
genomie — oraz okoto 40 dzikich gatunkéw, ktore roznig si¢ pod wzgledem genetycznym
i morfologicznym. Jednakze powigzania taksonomiczne i filogenetyczne w obrgbie tego
rodzaju nie zostaly jeszcze w caloSci wyjasnione, a ponadto dane cytogenetyczne
I morfologiczne dla jego przedstawicieli sa wciaz niepetne.

W ramach prezentowanej rozprawy doktorskiej przeprowadzono szereg badan
ukierunkowanych na blizsze poznanie rodzaju Daucus. Ich celem byto: (1) poréwnawcze
mapowanie cytogenetyczne sekwencji powtarzalnej CentDc (zidentyfikowanej w genomie
marchwi uprawnej) u wybranych taksonéw rodzaju Daucus i gatunkow spokrewnionych za
pomoca fluorescencyjnej hybrydyzacji in situ (FISH), (2) okreslenie zawartosci jadrowego
DNA w ich genomach, a takze (3) poréwnanie morfologii ich pytku oraz morfologii i anatomii
ich owocow.

Porownawcza analiza FISH wykazata obecnos¢ powtdrzen CentDc w genomach 26
obiektow (reprezentujacych 15 taksondéw) rodzaju Daucus i jednego gatunku spokrewnionego.
W przypadku 20 obiektow Daucus (11 taksonéw) sonda CentDc hybrydyzowata do obszarow
centromerowych wszystkich chromosomoéw tych obiektow. Pozostale FISH-pozytywne
gatunki wykazywaty wzor hybrydyzacyjny zrdznicowany pod wzgledem liczby par
chromosomow zawierajacych powtdrzenia CentDe. Obecno$¢ tych powtdrzen w genomach
dzikich krewniakow marchwi sugeruje, ze sekwencja ta wystepowala w genomie ich wspolnego
przodka.

Analiza cytometryczna wykazala 3,2-krotne zr6znicowanie zawartosci jgdrowego DNA
wsrdd taksonow rodzaju Daucus, ktora miescita si¢ w zakresie od 0,999 do 3,228 pg. Znaczne

réznice w wielko$ci genomu zaobserwowane u dzikich gatunkéw rodzaju Daucus sugeruja, ze



w trakcie specjacji w ich genomach wystapity duze rearanzacje chromosomalne i/lub
nagromadzenie powtarzalnych sekwencji DNA.

Analiza palinologiczna wykazala, ze pylek badanych taksonow rézni si¢ pod wzgledem
wielkosci 1 ksztaltu. W przypadku Daucus $rednia dtugo$¢ osi biegunowej ziaren pylku
miescita si¢ w zakresie od 21,19 do 40,38 um. Wszystkie ziarna pytku cechowata obecnos¢
trzech poruséw, natomiast pod wzgledem urzezbienia egzyny wyrézniono kilka typow
morfologicznych: prazkowany, pomarszczony, perforowany oraz typy mieszane.

W przypadku owocéw badanych taksondéw zaobserwowano szeroki zakres rdznic
dotyczacych ich cech morfo-anatomicznych. W rodzaju Daucus obserwowane rdznice
dotyczyly wielkosci owocow (2,1-8,4 mm) i ich ksztattu (od jajowatego do podluznego),
a takze urzezbienia powierzchni owocow oraz ich niektdrych cech anatomicznych.

Uzyskane wyniki moga pomdc w wyjasnianiu powiazan taksonomicznych migdzy
gatunkami rodzaju Daucus oraz w prawidlowej identyfikacji zasobéw genowych
zgromadzonych w bankach gendw, a w szerszej perspektywie — moga przyczynié si¢ do

rozwoju przysztych programéw hodowlanych marchwi uprawne;.



