Rodzaj Crepis s.l. (Asteraceae) obejmuje okoto 200 gatunkéw roslin, ktore znacznie
roznig si¢ wielko$cig genomu oraz podstawowg liczbg chromosomow (x = 3, 4, 5, 6 i 11).
Chromosomy Crepis sag stosunkowo duze i zroznicowane morfologicznie w obrebie jednego
kariotypu. Cechy te sprawiaja, ze Crepis stanowi dobry model do badan nad ewolucja
chromosomow. Rodzaj Crepis postuzyt jako obiekt badan, ktorych efektem bylo
zaprezentowanie pierwszej kompleksowej interpretacji ewolucji kariotypu roslinnego. Badania
te, prowadzone w latach 30. 1 40. XX w., zasugerowaly, ze silg napedowg ewolucji kariotypu
tego rodzaju sg rearanzacje chromosomowe. Prace te byly czesto cytowane i uwazane za
modelowe w badaniach nad ewolucjg kariotypu roslin okrytonasiennych, jednakze najnowsze
analizy filogenetyki molekularnej podwazyty postawione dawniej hipotezy. Wspotczesne
metody cytogenetyczne wraz z molekularnymi analizami filogenetycznymi znacznie ulatwiaja
zrozumienie trendow w ewolucji kariotypu. Celem projektu doktorskiego byty analizy
porownawcze kariotypéw W tle zaleznosci filogenetycznych, ktéore umozliwily lepsze

zrozumienie trendow W ewolucji chromosomow rodzaju Crepis.

Analizy filogenetyczne prowadzono w oparciu o trzy zestawy danych: markery jadrowe
nriTS 1 5S rDNA NTS oraz cztery markery plastydowe. Analizy oparte o marker nriTS
i markery chloroplastowe umozliwity wyroznienie dwoch linii ewolucyjnych: Lagoseris
i Crepis sensu stricto. W linii ewolucyjnej Crepis s.s. wyrdzniono cztery klady blisko
spokrewnionych gatunkoéw. Analiza filogenetyczna markera 5S rDNA NTS nie pozwolita na
wyciaggnigcie jednoznacznych wnioskow, ze wzgledu na duzy migdzygatunkowy polimorfizm
sekwencji nukleotydow. Analizy struktury kariotypu obejmowaly: podstawowsg liczbe
chromosomow, morfologi¢ chromosomow oraz indeks asymetrii. Przeprowadzone badania
wykazaly duze zrdéznicowanie podstawowej liczby chromosomoéw oraz formut kariotypow
w tym rodzaju. Badania ewolucji podstawowe;j liczby chromosomow wykazaty, ze w rodzaju
Crepis dominujgcym trendem byta dysploidalnos¢ zstgpujaca. Przeprowadzono réwniez
analize¢ ewolucji wielko$ci genomu, ktora wykazala, ze ewolucji rodzaju Crepis towarzyszyty
zarowno wzrosty, jak 1 redukcje wielkosci genomu. Przeprowadzone analizy wykazatly, ze
zmiany w strukturze kariotypow oraz wielko$ci genomu towarzyszyly gltownie specjacji,

rzadko ewolucjicatych grup blisko spokrewnionych gatunkow.

Chromosomowg organizacje loci rDNA w genomach Crepis analizowano
z wykorzystaniem fluorescencyjnej hybrydyzacji in situ z zastosowaniem sond 25S i 5S rDNA.

Zaobserwowano duzy migdzygatunkowy polimorfizm wzoréw organizacji loci rDNA u Crepis,



jednak cechg charakterystyczng wigkszosci gatunkoéw byta obecnosé chromosomu z obydwoma
loci rDNA (5S rDNA i 35S rDNA) zlokalizowanymi w tym samym ramieniu chromosomu.
Analizy ewolucji chromosomowej organizacji loci rDNA przeprowadzone w tle
filogenetycznym wykazaly, ze zmiany w liczbie oraz lokalizacji loci tDNA towarzyszyty
gléwnie specjacji, a nie ewolucji catych kladow. Przeprowadzone analizy zasugerowaty, ze
specjacji w rodzaju Crepis mogly towarzyszy¢ rearanzacje chromosomowe, takie jak

translokacje lub inwersje.



