GENOMIKA DOBORU PLCIOWEGO ROZKRUSZKA
HIACYNTOWEGO, RHIZOGLYPHUS ROBINI

Sebastian Chmielewski
STRESZCZENIE

Dobér plciowy, dziatajacy na cechy zwiazane z konkurencja rozrodcza, czesto prowadzi do
ewolucji rozbudowanych trzeciorzedowych cech plciowych pelnigcych funkcje ornamentéw
zwiekszajacych atrakcyjnosé ich wtascicieli lub broni uzywanej w rywalizacji miedzy osobnikami
tej samej ptci. Dobér piciowy ksztaltuje zmiennosé genetyczna, ktora jest gléwnym czynnikiem
determinujacym istotne procesy ewolucyjne, takie jak adaptacje, specjacje czy ekstynkcje. Ten
rodzaj doboru moze zwiekszaé¢ dostosowanie populacji, jesli silna konkurencja o partneréw do
rozrodu premiuje osobniki o wysokiej jako$ci osobnika, ktére moga przeznaczyé zasoby na
kosztowne pod wzgledem energetycznym zachowania reprodukcyjne lub silniejsza ekspresje
trzeciorzedowych cech plciowych. Zatem doboér plciowy moze wzmocnié¢ selekcje alleli
pozytywnych 1 eliminacje szkodliwych. Aczkolwiek, poprzez silny doboér kierunkowy
ograniczajacy dostep do rozrodu jedynie do najbardziej konkurencyjnych osobnikéw, dobor
plciowy redukuje efektywna wielko$é¢ populacji (Ne), zmniejszajac efektywnosé selekcji. Wplyw
doboru plciowego na ilo$¢ zmiennosci genetycznej w populacjach naturalnych, przekladajacej
sie na ich potencjal ewolucyjny jest wiec trudny do przewidzenia. Z jednej strony, poprzez
wzmozony doboér plciowy oraz zmniejszenie Ne, dobér ten powinien redukowaé zmienno$é
genetyczng w populacji. Z drugiej strony, najnowsze modele genetyczne przewiduja, ze dobor
plciowy zamiast zmniejszaé¢, moze przyczyniaé¢ sie do utrzymywania zmiennosci genetycznej
przez proces nazywany antagonizmem piciowym, w ktorym allel korzystny dla jednej ptici
zmniejsza przystosowanie plci przeciwnej, utrzymujac polimorfizm w danym locus. Jednakze
dowody na wplyw doboru piciowego na ilos¢ i charakter zmiennosci genetycznej sa bardzo
ubogie. Badania opisane w niniejszej rozprawie wypelniaja te luke poprzez zastosowanie
narzedzi genomowych w celu zrozumienia jak doboér ptciowy ksztaltuje zmiennosé genetyczng
u rozkuszka hiacyntowego Rhizoglyphus robini- waznego gatunku modelowego w badaniach nad
doborem plciowym. Populacje tego gatunku podlegaja silnemu doborowi plciowemu,
obejmujacemu zaréwno walki o dostep do samic, jak réwniez intensywng konkurencje
plemnikéw o gamety samic. Pierwszy z tych czynnikéw doprowadzit do ewolucji alternatywnych
taktyk rozrodczych, z agresywnymi samcami walczacymi posiadajacymi orez w formie
zgrubialej trzeciej pary odnoézy oraz z samcami niewalczacymi, unikajacymi bezposredniego

starcia z innymi samcami.

W rozdziale pierwszym skonstruowaliémy mape genetyczna rozkruszka hiacyntowego, ktora
pozwolita nam na ztozenie genomu tego gatunku do skali chromosomalnej, pozwalajac na lepsze
poznanie architektury genetycznej morfu samca R. robini, jak rowniez na przeprowadzenie
skanéw genomowych w poszukiwaniu regionéw odpowiadajacych na selekcje, co opisano w
rozdziale 2 i 3. Ponadto holocentryczne chromosomy tego gatunku pozwolity nam na
przetestowanie roli centromeréw w ksztaltowaniu réznic miedzy plciami w rozmieszczeniu
rekombinacji mejotycznej. Pomimo zwiekszonego ryzyka aneuploidii zwiazanego z rekombinacja
w poblizu centromeru, u wielu taksonéw obserwuje sie zwiekszone tempo crossing-over u samic,
podczas gdy u samcow jest ono zazwyczaj wyzsze na koncach chromosoméw. Wedlug jednej z
gtownych hipotez tlumaczacych ten paradoks, taki rozklad rekombinacji moze byé



mechanizmem obronnym przed samolubnymi elementami genetycznymi wywolujacymi
odchylenie mejotyczne, ktére manipuluja centromerami aby zwiekszy¢ swoje szanse na
segregacje do oocytow, a nie do degenerujacych ciatek kierunkowych. Zgodnie z ta hipoteza
odkrylismy, ze u rozkruszka hiacyntowego rozktad rekombinacji jest podobny u samic i samcow,
a tempo rekombinacji wzrastalo w kierunku koncéw chromosoméw u obu pici. Dodatkowo
stwierdziliSmy, ze czestos¢ rekombinacji samic byta dwa razy wyzsza niz u samcow, a lokalne
tempo rekombinacji byto pozytywnie skorelowane z iloscig sekwencji powtorzonych i negatywnie
7 gestoscia gendow.

W drugim rozdziale przeprowadziliémy eksperyment typu ‘ewoluuj i resekwencjonuj’, w ktorym
zmienialiSmy natezenie doboru plciowego przez manipulacje stosunkiem ptci przy jednoczesnym
utrzymaniu réwnej proporcji samcoéow walczacych i niewalczacych. Manipulacja ta nie wywotala
wyraznej roéznicy w zmiennodci genetycznej pomiedzy liniami z przewagag samic i samcow.
ZaobserwowaliSmy zmniejszenie réznorodnosci genetycznej w obu procedurach, ale linie z
przewaga samcoéw wykazaly mniejszg utrate zmienno$ci nukleotydowej w miejscach
synonimowych. Chociaz manipulacja proporcja plci spowodowata niskg zmiane czestosci alleli
w wielu miejscach genomowych, zidentyfikowaliémy duze haplotypy, ktore odpowiedzialy na
selekcje tylko w jednej z procedur. Nie znalezliémy jednak dowodéw na to, ze podwyzszenie
intensywnosci doboru plciowego poprzez zwickszenie proporcji samcéw w stosunku do samic
wplywa na ilo$¢ niesynonimowej zmiennosci genetycznej segregujacej w populacji.

Rozdziat trzeci opisuje architekture genetyczng lezaca u podstaw determinacji morfu samca u
R. robini. PrzeprowadziliSmy eksperyment typu Pool-GWAS, w ktorym pordéwnaliSmy
sekwencje genomowe pomiedzy pulami DNA samcéw walczacych i niewalczacych. Zwigzek
zidentyfikowanego rejonu genetycznego zostal dodatkowo potwierdzony analiza linii wsobnych,
w ktorych zostal utrwalony alternatywny morf samca. Obie metody wskazaly na istotne
powiazanie morfu z regionem o dtugosci 3,5 Mb potozonego na koricu chromosomu siédmego.
Aby scharakteryzowaé ten region, wykorzystaliémy sekwencje ogdlnogenomowe roztoczy
wykorzystanych do konstrukcji mapy genetycznej. Wykazalidmy, ze rejon ten wykazuje cechy
typowe dla supergendéw, takie jak zredukowane tempo rekombinacji miedzy alternatywnymi
allelami, istotng dywergencje miedzy haplotypami specyficznymi dla morfu oraz znaczace
wzbogacenie w transpozony. Te cechy sa prawdopodobnie wynikiem zahamowanej rekombinacji,
ktoéra utrzymuje adaptatywne zestawy alleli korzystne dla alternatywnych taktyk rozrodcze.
Ekspresja morfu bylta ponadto zwigzana z setkami SNP6w rozproszonymi w calym genomie,
ktore byty wzbogacone w allele o niskiej czestosci u samcoéw niewalczacych, przypuszczalnie
bedacych szkodliwymi mutacjami. Ostatni wynik jest zgodny uwarunkowaniem ekspresji
trzeciorzedowych cech ptciowych od kondycji, co czyni je wiarygodnymi wskaznikami jakosci
genetyczne;j.

Podsumowujac, niniejsza praca doktorska dostarcza istotnych informacji na temat genomowych
podstaw doboru plciowego i determinacji morfu samcéw u R. robini. Odkrycia dotycza roli
doboru plciowego w ksztattowaniu zmiennosci genetycznej, bedacej jest kluczowym czynnikiem
w zarzadzaniu naturalnymi populacjami, zwlaszcza tymi zagrozonymi wyginieciem.
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