STRESZCZENIE

Powtarzalne sekwencje DNA, stanowigce istotny sktadnik genomoéw roslin, odgrywaja
kluczowa role w strukturze, funkcjonowaniu i ewolucji genomu. Frakcja powtarzalnego DNA
w genomach modelowego rodzaju traw Brachypodium pozostaje jednak stosunkowo stabo
poznana. Rodzaj ten, dobrze scharakteryzowany pod wzgledem zaleznosci filogenetycznych i
obejmujacy zarowno gatunki diploidalne, jak i1 poliploidalne, stanowi doskonaty model do
badan nad ewolucyjna dynamika powtarzalnych sekwencji DNA.

W ramach niniejszej pracy przeprowadzono doglgbng analiz¢ poréwnawcza
repeatomOw przedstawicieli rodzaju Brachypodium, wykorzystujaca zaré6wno metody
bioinformatyczne, jak i cytogenetyczne. Dane uzyskane za pomocg sekwencjonowania nowe;j
generacji (Illumina) zostaty przeanalizowane z wykorzystaniem narz¢dzi RepeatExplorer2 i
TAREAN, stuzacych do identyfikacji i ilo$ciowej analizy sekwencji powtarzalnych. Przy
pomocy fluorescencyjnej hybrydyzacji in situ (FISH) oraz hybrydyzacji metoda Southern
badano organizacj¢ chromosomowa i genomowga wybranych sekwencji powtarzalnych.

Przeprowadzono charakterystyke struktury, zréznicowania oraz dynamiki ewolucyjne;j
r6znych typow sekwencji powtarzalnych, w tym transpozonow i powtorzen tandemowych.
Wykonano poréwnawczg analize sekwencji powtarzalnych dla dwéch genotypow naturalnego
allotetraploida B. hybridum, rdznigcych si¢ czasem powstania (0,14 oraz 1,4 min lat temu) oraz
jego hipotetycznych diploidalnych gatunkéw ancestralnych (B. distachyon 1 B. stacei).
Amplifikacja rozproszonych sekwencji powtarzalnych w genomach badanych genotypow B.
hybridum najcze¢sciej wykazywata addytywny charakter wzgledem liczby kopii tych sekwencji
w genomach diploidalnych przodkéw. Z kolei sekwencje tandemowo powtarzalne
charakteryzowaly si¢ wigksza dynamika zmian, wykazujac - w zaleznosci od rodziny
sekwencji - zarowno amplifikacje, jak 1 redukcje liczby powtdrzeh w pordwnaniu do
hipotetycznych gatunkow ancestralnych. Kazdy z analizowanych genotypow B. hybridum
charakteryzowat si¢ specyficznym wzorem amplifikacji i/lub organizacji sekwencji
powtarzalnych, wskazujace na to, ze genomy B. hybridum ksztaltowane s3 przez stopniowe
zmiany ewolucyjne.

Analizy poréwnawcze sekwencji powtarzalnych w jednorocznych i1 wieloletnich
gatunkach rodzaju Brachypodium, ujawnity obecno$¢ zardwno elementdw specyficznych dla
poszczegolnych linii ewolucyjnych, jak i rodzin sekwencji powtarzalnych wspolnych dla
wigkszosci analizowanych gatunkoéw. Zaobserwowano zrdznicowang dynamike zmian

ewolucyjnych w zaleznosci od typu powtorzenia. Rodziny sekwencji satelitarnych



wykazywaty rozny poziom amplifikacji, nawet wsrod blisko spokrewnionych gatunkow.
Roéwniez profile amplifikacji retrotranspozondw znaczaco réznity si¢ pomiedzy taksonami,
wskazujac na liniowo-specyficzne wzorce proliferacji i akumulacji. Uzyskane wyniki
potwierdzaja, ze Brachypodium stanowi cenny system modelowy do badan nad ewolucja

sekwencji powtarzalnych oraz ich rolg w ré6znicowaniu si¢ genomow i ewolucji poliploidow.



