STRESZCZENIE

Ze wzgledu na szczegolna role izolacji rozrodczej w spedjacji, kluczowe jest zrozumienie
mechanizméw powstawania barier pomiedzy réznicujacymi sie gatunkami oraz ich
akumulacje w czasie. Badanie gatunkéw wykazujacych niepelng izolacje rozrodcza,
zwlaszcza tworzacych strefy mieszancowe, daje cenny wglad w procesy specjacji. Traszki L.
vulgaris i L. montandoni to para gatunkow, ktére krzyzuja sie w naturze tworzac strefy
mieszanicowe. Historyczna demografia tych gatunkéw, hybrydyzacja i introgresja sa
obiektem intensywnych badan. To czyni te pare gatunkéw dobrym kandydatem do

dalszych badar nad mechanizmami powstawania barier reprodukcyjnych.

Aby poszerzy¢ wiedze o izolagji reprodukcyjnej pomiedzy gatunkami, zostata
skonstruowana mapa genetyczna na podstawie krzyzowki F2 L. vulgaris vulgaris x L.
montandoni. Ten krok wymagal przygotowania w postaci wyboru optymalnych markeréw
molekularnych. Poniewaz w dalszych zastosowaniach mapy niezbedne bylo zlokalizowanie
genow kandydackich, wybér metod zostat ograniczony do metod resekwencjonowania
zdefiniowanych fragmentéw. Wybranym typem markeréw zostaly Molecular Inversion
Probes (MIP), uzywane dotychczas w badaniach biomedycznych. W pierwszej czesci pracy
przydatnosé MIP6w w badaniach ewolucyjnych i ekologicznych zostata przetestowana na
organizmach niemodelowych, jakim sa traszki z grupy Lissotriton vulgaris, jednoczesnie
charakteryzujace si¢ zlozonym, duzym genomem. Do zaprojektowania markeréw niezbedna
jest przynajmniej czeéciowa wiedza o genomie badanego taksonu — w tym przypadku byly
to sekwengje transkryptomowe. Genotypowanie markeréw na genomowym DNA
wymagalo zidentyfikowania granic eksonéw, do czego wykorzystano modele genéw
gatunku Xenopus tropicalis. Tylko dla 5% MIP6w nie uzyskano odczytéw w trakcie
sekwencjonowania, ich specyficzno$¢ wyniosta 77% (podobnie do metod opartych na PCR u
organizméw niemodelowych). Otrzymane genotypy byly wysoce powtarzalne (ponad 99%).
MIPy okazaly si¢ markerami wlasciwymi do celéw badawczych wymagajacych uzycia
wielu (setek czy tysigcy) prob i wielu (od dziesigtek do tysiecy) krotkich regionow.

Po wybraniu i przetestowaniu markeréw molekularnych, mapa genetyczna zostata
skonstruowana na podstawie dwdch rodzin mieszanicowych tworzacych krzyzéwki F2. Aby

uzyskaé niezbedna liczbe potomstwa, rozmnazanie F2 odbywalo si¢ przez dwa kolejne



sezony rozrodcze. Utworzona mapa przedstawia polozenie 1146 markerow
reprezentujacych geny kodujace biatka, rozmieszczonych na 12 grupach sprzezeniowych, co
odpowiada 12 chromosomom Lissotriton. Diugos¢ mapy wynosi 1484 cM, co zgadza sie z
liczba obserwowanych chiazm w trakcie podziatu mejotycznego. Poréwnanie map ptazéw
ogoniastych wskazuje na szybka ewolucje tempa rekombinacji w tej grupy organizmoéw.
Analiza loci wykazujacych odstepstwa liczebnosci genotypéw w potomstwie od oczekiwari
z prawa Mendla (dystorcje segregacji) pozwolita na wykrycie dwéch blokéw dystorgji na
dwdch réznych grupach sprzezeniowych. Do dystorcji doszio gtéwnie u potomstwa jednej z
rodzin mieszaricowych, w jednym sezonie rozrodczym, co sugeruje zalezng od srodowiska
smiertelno$¢ larw. Poniewaz loci wykazuja niedobor alleli wiasciwych dla L. montandoni,
najbardziej prawdopodobnymi przyczynami moze by¢ zalezna od srodowiska smiertelnosé
mieszaficéw lub niska przezywalnosé larw cechujacych sie allelami wlasciwymi dla L.
montandoni, ze wzgledu na rézniace oba gatunki traszek preferencje ekologiczne. Oba
wyjasnienia wskazuja na istoing role zidentyfikowanych blokéw sprzezeniowych w izolacji

rozrodczej.

Ostatnia czgé¢ pracy odnosi sie do réznic morfologicznych pomiedzy gatunkami i
mieszanicami, ktére réwniez moga wplywac na izolacje rozrodcza. Istniejaca populacja
eksperymentalna osobnikéw F1 umozliwita poréwnanie cech morfologicznych samcow
mieszancow i gatunkéw rodzicielskich (w tym dwéch podgatunkéw L. vulgaris: L. v. vulgaris
i L. v. ampelensis) za pomoca opracowanego indeksu morfologicznego. Mieszance F1
wykazuja réznice morfologicznie istotne statystycznie od pozostatych grup, a ich wyglad
jest posredni pomiedzy gatunkami rodzicielskimi. Plamy wystepujace na stronie brzusznej
traszek, wazna cecha identyfikacyjna gatunkéw, zostaty po raz pierwszy opisane ilosciowo.
Zastosowanie indeksu morfologicznego w dwoch réznych transektach przez strefe
mieszanicowa wskazato, ze mieszarce L. v. ampelensis x L. montandoni sa nieodréznialne od L.
v. ampelensis, co moze wplywac na site i kierunek doboru ptciowego miedzy mieszaricami a
gatunkami rodzicielskimi. Dalszym obiecujacym kierunkiem badan jest lokalizacja loci cech
morfologicznych (przez analize QTL) na mapie genetycznej i poréwnanie ich ze wzorem
heterogenicznego przeplywu genéw, poniewaz cechy powigzane z regionami o
zmniejszonym/zwiekszonym przeplywie genéw moga wplywac na izolacje rozrodcza
miedzy gatunkami, szczegdlnie przez dobdr piciowy.




