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Streszczenie

Rosliny okrytozalazkowe reprezentuja najbardziej zrdznicowana grupe roslin ladowych. Za jedna z
przyczyn ich sukcesu ewolucyjnego uwaza si¢ bardzo specyficzna budowe genomow charakteryzujaca
si¢ duza plastycznos$cia. Jednak z powodu braku danych dla wigkszosci grup okrytonasiennych nasze
zrozumienie architektury genomu jest na dzien dzisiejszy ograniczone. W tej pracy podjalem badania,
ktorych celem jest wypetnienie luki w naszej wiedzy o genomach roslin okrytozalazkowych, sktadajac
1 analizujac genom Ferula communis, gatunku z ekonomicznie waznej rodziny baldaszkowatych
(Apiaceae).

Genom jadrowy F. communis zostal zlozony z wykorzystaniem sekwencji uzyskanych dzigki
technologii sekwencjonowania nowej generacji, obejmujacej zaré6wno technologi¢ Illumina, jak i
Oxford Nanopore Technology (ONT). W procesie skladania genomu uzyto szerokiego spektrum
narzedzi bioinformatycznych, w tym programoéw wykorzystujacych tylko krotkie fragmenty, tylko
dlugie oraz oba typy odczytow. Najlepszy jakoSciowo genom zostal ztozony przez program Flye
wykorzystujacy tylko dlugie odczyty z technologii ONT. Wielko$¢ uzyskanego genomu wynosita 2,8
Gb, na ktory sktadato si¢ 59 178 kontigow. Jako$¢ genomu oszacowana na podstawie metryki N50
wynosita 0,17 Mb, za$ kompletnosci genomu bazujaca na genach BUSCO zostata okre$lona na 93,2%.
Elementy mobilne stanowity 86,67% genomu, przy czym retrotranspozony Gypsy i Copia byly
szczegblnie liczne, co podkresla ich kluczowa role w ewolucji genomu F. communis. Dzigki
funkcjonalnej adnotacji genomu zidentyfikowatem 68 318 genow kodujacych biatka i 1 262 gendéw
tRNA. W poréwnaniu z genomami marchwi, selera i kolendry nalezacych do rodziny baldaszkowatych,
F. communis wykazuje wigksza liczbg unikalnych gendw oraz charakteryzuje si¢ wigksza ekspansja
rodzin genow. Wérdd tych rozszerzonych rodzin zidentyfikowatem geny zwiazane z mechanizmami
obronnymi, odpowiedziami na stres i wernalizacja. Co ciekawe, F. communis dzieli wigcej genow z
odlegle spokrewniona kolendra niz z marchwia i selerem. Przykladem sa geny zwiazane z biosynteza
terpenoidow. Prawdopodobna przyczyna tego zaskakujacego wyniku jest redukcja genomu u marchwi,
prowadzaca do redukcji liczby gendow. Natomiast u selera, jego pierwotne srodowisko wodne mogto
wymaga¢ specyficznego zestawu gendéw, ktory rdézni sie od tego wymaganego w Srodowiskach

ladowych.



Genom plastydowy F. communis zostal ztozony przy uzyciu dwoch programoéw: GetOrganelle 1
Novoplasty. Ztozony genom obejmuje 166 696 pz i koduje 132 geny, w tym 87 kodujacych biatka, 37
tRNA 1 8 genéw rRNA. Genom F. communis odzwierciedla standardowa strukture czteroczesciowa
obserwowana w innych genomach plastydowych okrytonasiennych, ktéra obejmuje regiony IR, LSC 1
SSC. W genomie znajduje sig¢ 217 sekwencji mikrosatelitarnych (SSR), szczeg6lnie w regionie LSC.
Kilka sposrod przestrzeni miedzygenowych charakteryzowalo si¢ duza réznorodno$cia nukleotydowa
co umozliwia potencjalne wykorzystanie ich jako znacznikow filogenetycznych. Wsrod wszystkich
genow kodujacych biatka w genomie plastydowym F. communis, tylko gen cecsA, ktoéry odpowiada za
przytaczanie hemu do cytochromu ¢, podlega silnej selekcji pozytywne;.

Genom mitochondrialny zostal ztozony przy uzyciu programu GetOrganelle i przeanalizowany
pod katem zawarto$ci gendéw 1 wariantow strukturalnych. Analiza sekwencji mitochondrialnych data
wynik w postaci 16 kontigow o tacznej dlugosci 250 278 pz co wskazuje, ze genom F. communis nie
wystepuje w postaci jednej kolistej czasteczki DNA. W obrgbie tych kontigow udalo sig
scharakteryzowa¢ 37 gendw kodujacych biatka, 3 geny rRNA i 20 gendéw tRNA. Sposrod
adnotowanych genow, osiem genoéw kodujacych biatka 1 trzy tRNA zawieraly introny o réznych
dlugosciach. W genomie zidentyfikowano 183 sekwencji mikrosatelitarnych, z ktorych 82% to
powtorzenia mono- i dimerowe. Ponadto, okre§lono 385 miejsc edycji RNA w 25 genach kodujacych
biatka. 61,14% edytowanych miejsc prowadzi do zmiany aminokwasu z hydrofilowego na
hydrofobowy, za$ 31,09% obejmuje zmiany migedzy aminokwasami hydrofobowymi.

Prezentowane tutaj wyniki stanowia podstawe 1 dostarczaja cenne informacje dla przysztych
badan nad genomika, ewolucja 1 wilasciwosciami leczniczymi tego waznego gatunku z rodziny

baldaszkowatych.



