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Ewolucja sekwencji powtarzalnych DNA w genomach Brachypodium

Organizmy modelowe wykazuja szereg cech (np. maly genom i tatwos¢ hodowli w warunkach
laboratoryjnych), ktore ulatwiaja ich wykorzystywanie w badaniach naukowych. Dane uzyskane w
eksperymentach wykorzystujacych takie uproszczone systemy mogg pomoc w lepszym zrozumieniu
mechanizméw ewolucji czy funkcjonowania wszystkich organizmoéw danej grupy. DwadzieScia lat temu
gatunek Brachypodium distachyon zostal zaproponowany jako organizm modelowy w badaniach nad
ztozonymi genomami waznych z ekonomicznego punktu widzenia traw. Jest to takson obejmujacy
najwazniejsze zboza, takie jak: pszenica, kukurydza i jgczmien. Obecnie jego pozycja jako organizmu
modelowego jest juz dobrze ugruntowana. Prowadzone w ostatnich latach badania pozwolity miedzy
innymi na utworzenie bibliotek klonow BAC (biblioteki genomowe zawierajace diugie fragmenty
DNA). Dostepna jest takze catogenomowa sekwencja DNA B. distachyon. Opracowane dla B. distachyon
zasoby sa wykorzystywane takze w badaniach ewolucyjnych i filogenetycznych calego rodzaju
Brachypodium. Jest to takson liczacy okoto dwudziestu diploidalnych i poliploidalnych gatunkow, ktore
cechujg si¢ posiadaniem matego genomu i bardzo zr6znicowang liczbg chromosoméw. Wykazano, ze
ewolucji tego rodzaju towarzyszyly rearanzacje chromosomowe, gtéwnie fuzje insercyjne (translokacje
catych chromosoméw w obszar centromerowy innego chromosomu; ang. Nested Chromosome Fusion).
Badania nad ewolucja wielu rodzajow roslin pokazaly, ze przemianom chromosomowym czesto
towarzyszy reorganizacja sekwencji powtarzalnych, ktore uwazane sg za jedng z gléwnych sit
napedowych ewolucji genomu. Sekwencje powtarzalne wystepuja w duzej liczbie kopii w genomach
jadrowych 1 moga stanowi¢, zwlaszcza u roslin wyzszych, ponad 90% wszystkich sekwencji catego
genomu. Zatem wiedza o tej stosunkowo szybko ewoluujacej frakcji DNA jest niezbedna do stawiania
hipotez i wyciggania wnioskow na temat mechanizméw ewolucji genomu roslinnego. Technologie NGS
(Sekwencjonowanie Nowej Generacji; ang. Next Generation Sequencing) sa z powodzeniem
wykorzystywane do badan sekwencji powtarzalnych w genomach roslin. W ramach niniejszego projektu
zostanie przeprowadzona kompleksowa analiza frakcji powtarzalnego DNA w genomach gatunkow
Brachypodium. Wyniki sekwencjonowania NGS beda najpierw analizowane metodami
bioinformatycznymi a uzyskane wyniki beda weryfikowane z wykorzystaniem metod cytogenetycznych
(fluorescencyjna hybrydyzacja in situ; FISH) i molekularnych (hybrydyzacja Southern) w celu
okreslenia liczby powtorzen, genomowej organizacji oraz chromosomowej lokalizacji,
zidentyfikowanych rodzin elementéw powtarzalnych. Planowane analizy maja na celu testowanie
nastepujacych hipotez: (i) Amplifikacja i organizacja sekwencji powtarzalnych w genomach
Brachypodium jest skorelowana z zalezno$ciami filogenetycznymi opisanymi dla tego rodzaju; (ii)
Po hybrydyzacji i poliploidyzacji w genomie allotetraploidalnego B. hybridum miala miejsce
reorganizacja sekwencji powtarzalnych oraz (iii) Wystepujace w genomach Brachypodium
rodziny sekwencji powtarzalnych cechuja si¢ réznym tempem oraz kierunkiem ewolucji.
Poréwnanie liczby kopii, genomowej organizacji oraz rozmieszczenia Ww chromosomach
poszczegbdlnych rodzin sekwencji powtarzalnych u gatunkéw Brachypodium umozliwi charakterystyke
ewolucyjnych trendéow rdéznych typoéw sekwencji powtarzalnych, ktore towarzyszyly specjacji i
réznicowaniu si¢ rodzaju. Zaproponowane podejscie badawcze pozwoli na sporzadzenie kompletnego
obrazu organizacji sekwencji powtarzalnych w genomach diploidalnych i poliploidalnych gatunkow
Brachypodium. Poréwnawcza analiza trendow ewolucyjnych roznych rodzin sekwencji powtarzalnych
umozliwi poznanie mechanizmow lezacych u podstaw réznicowania si¢ i specjacji gatunkow
diploidalnych oraz ewolucji rodzicielskich subgenomoéw gatunkow poliploidalnych. Dodatkowo,
analizy powtarzalnego DNA w genomach Brachypodium pozwola na lepsze zrozumienie
filogenetycznych zaleznosci migdzy gatunkami nalezacymi do rodzaju.



