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Streszczenie

Kompleks Pinus mugo to duza grupa blisko spokrewnionych europejskich sosen, ktore
sq sktadowa ekosystemOé6w najwazniejszych pasm gorskich, takich jak Alpy, Karpaty
i Pireneje. Duza zmienno$¢ morfologiczna poszczegdlnych taksondow, wystgpowanie
sympatryczne, procesy hybrydyzacji 1 introgresji, obecno$¢ mieszancoOw oraz wielu nazw
synonimicznych, a takze zlozona historia rekolonizacji powoduje, ze kompleks Pinus mugo
stanowi ciekawy, ale jednocze$nie bardzo skomplikowany i wymagajacy obiekt badawczy.
Relacje taksonomiczne 1 genetyczne miedzy taksonami w tym kompleksie sg przedmiotem
badan 1 dyskusji od wielu lat. Pomimo zastosowania wielu roznych podejs¢ badawczych,
wcigz wymagaja one wyjasnienia 1 uzupehienia o nowe dane 1 wyniki, zwlaszcza te uzyskane

metodami wysokoprzepustowymi 1 narzedziami bioinformatycznymi.

W niniejszej rozprawie doktorskiej zastosowano metod¢ przeczesywania genomu
(ang. genome skimming) i sekwencjonowanie nowej generacji (ang. next-generation
sequencing, NGS) do: 1) charakterystyki zroznicowania genetycznego sosen z kompleksu
Pinus mugo i blisko z nimi spokrewnionych taksonow, tj. Pinus sylvestris i Pinus X rhaetica,
2) wytypowania regionow potencjalnie przydatnych do ich identyfikacji i dalszej analizy oraz
3) wnioskowania filogenetycznego w oparciu o sekwencje pochodzace z genomu

chloroplastowego, mitochondrialnego i jadrowego.

Metoda przeczesywania genomu to nowatorskie podejscie, ktore umozliwia uzyskanie frakcji
DNA, ktore wystepuja w komodrce w duzej liczbie kopii, tj. jadrowego rybosomalnego DNA

(ntDNA) oraz czeSciowych lub kompletnych sekwencji plastoméw 1 mitogenomow.

Na tej podstawie po raz pierwszy przeprowadzono szczegdlowg analize pordwnawcza
genomow chloroplastowych trzech glownych przedstawicieli kompleksu Pinus mugo, tj.
Pinus mugo Turra, Pinus uncinata Ramond i Pinus uliginosa Neumann, jak rowniez blisko
spokrewnionej Pinus sylvestris. Uzyskane wyniki wykazaty wysokie podobienstwo genomow
chloroplastowych trzech analizowanych taksonow, pod wzgledem dtugosci, struktury i liczby

genow, 1 potwierdzity ich bliskie relacje filogenetyczne. Dodatkowo, przeprowadzona



réwniez po raz pierwszy ocena zasadnosci stosowania jadrowego regionu ITS2 (ang. internal
transcribed spacer 2) do identyfikacji taksonéw w rodzinie Pinaceae, z uwzglednieniem
taksondow z kompleksu Pinus mugo, wykazata, ze uzytecznosé¢ regionu ITS2 do tego celu jest
do$¢ mocno ograniczona. Za pomoca metody przeczesywania genomu wygenerowano
rowniez siedem zestawow danych ztozonych z sekwencji nukleotydowych pochodzacych
z trzech genomow organellowych i wykorzystano je do oceny réznorodnosci genetycznej
taksondw 1 populacji nalezacych do kompleksu Pinus mugo oraz okreslono ich przydatno$é
do identyfikacji analizowanych taksonow z zastosowaniem trzech réznych metod delimitacji.
Najwyzszy procent sukcesu w rozroznianiu taksonow z tego kompleksu osiggnigto przy
uzyciu metody opartej na odleglosciach 1 zestawu zlozonego z regiondw wysoce zmiennych

(tzw. hotspotow).

Uzyskane wyniki dostarczaja nowych 1 obszernych zasobdéw genomicznych do
dalszych badan nad kompleksem Pinus mugo, a takze potwierdzajg skutecznos$¢ i zasadno$é
stosowania metody przeczesywania genomu do analizy r6znorodno$ci genetycznej blisko

spokrewnionych taksonéw.
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