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Charakterystyka populacji

Opracowanie selektywnych metod zwalczania

Prognozowanie i mapowanie rozprzestrzeniania

Optymalizacja harmonogramu zwalczania
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 Opracowanie rekomendacji dotyczacych zwalczania populacji
Barszczu Sosnowskiego w oparciu o kompleksowe badania
genetyczne | biochemiczne.

* Przygotowanie strategii kontroli dostosowanych do lokalnych
populacji, uwzgledniajgcych ich odmiennos¢ genetyczng i profil
metaboliczny.



* po 5 genotypow z kazdej populacji
Barszczu Sosnowskiego.

Please send us
samples!

Help map the genetic diversity of
Sosnowsky’s hogweed

(Heracleum sosnowskyi)
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lzolacja DNA => Dobor odpowiednie] metody umozliwiajgce;
uzyskanie DNA o wysokim stopniu czystosci, niezbednym do analiz
sekwencyjnych uwzgledniajgc:

1. Zawartos¢ metabolitow wtornych
2. Obfitos¢ polisacharydow

3. Enzymatyczng degradacje DNA
4. Strukture 1 sktad tkanek
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= Identyfikacja polimorfizmmu DNA
(roznic w sekwencji DNA genomowego pomiedzy osobnikami jednego gatunku)

DNA sequence of three individuals:

CTCTCTCTCTCTCTCTCCCTCTCTOCTTACAGACGTTAACACAGCCAAGAAGAGCCAGGATACCAGTGATACTGTAGCCTAGTCCCCG
CTCTCTCTCTCTCTCTCCCTCTCTGCTTACAGACGTTAACACAGCCAAGAAGAGCCAGGATACCAGTGATACTGTAGCCTAGTCCCCG
CTCTCTCTCTCTCTCTCCCTCTCTGCTTACAGACGTTAACACAGCCAAGAAGAG: 122t CCAGTGATACTGTAGCCTAGTCCCAG

Single nucleotide polymorphism (SNP)

Repeat unit
| — |
. .CGATATTCCTATCGAATGTC. . . . CGATATTCCCAGCAGCAGATCGAATGTC. .
.GCTATAAGGAUAGCTTACAG. . . « GCTATAAGGCAGCAGCAGTAGCTTACAG. .
. .CGATATTCCCATCGAATGTC. . . . CGATATTCCCAGCAGCAGCAGCAGATCGAATGTC. .
T Err A el o pren s F . . GCTATAAGGCAGCAGCAGCAGCAGTAGCTTACAG. .
.« . CGATATTCCCATCGAATGTC. . . . CGATATTCCCAGCAGCAGCAGCAGATCGAATGTC. .
.GCTATAAGGGTAGCTTACAG. . . . GCTATAAGGCAGCAGCAGCAGCAGTAGCTTACAG. .
.CGATATTCCCATCGAATGTC.. . . CGATATTCCCAGCAGCAGCAGCAGCAGCAGATCGAATGTC. .

. GCTATAAGGGTAGCTTACAG. . . . GCTATAAGGCAGCAGCAGCAGCAGCAGCAGTAGCTTACAG.
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1) Jednoczesne genotypowanie” tysiecy SNP bez wczesniejsze| wiedzy o genomie

2) Skala 1 koszt jednostkowy
3) Kodominacja + informatywnosc¢ dla populacji

4) Minimalne przygotowanie i elastycznos¢ gatunkowa

diversity
o , arrays
f technology

6) Mozliwosc¢ pracy z poliploidami

7) Reproduktywnosc¢ | automatyzacja
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Redukcja ztozonosci genomu

Wybiorcza selekcja frakcji genomu pod wzgl.
roznych kryteridw (np. dtugosci w nastepstwie
ciecia enzymami restrykcyjnymi)

Odcinki DNA wspodlne
dla wszystkich
genotypow

Polimorficzne
fragmenty DNA
charakterystyczne dla
niektorych genotypow \

Reprezentacja genomowa
4 Zbior fragmentow DNA reprezentujgcy
L 0,1-10% pokrycie genomu
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lepki koniec ApeKI lepki koniec ApeKI
Krok 1
Ligacja z adapterami standardowymi dla systemu llluminy réznigcymi sie T_—-_T- .
od siebie strukturg kilkunukleotydowych (4-8 pz) sekwencji adapter Forward I sekwencja DNA adapter Revers
identyfikatorowych tzw. barkodow (ang. barcode). Barkod unikalny dla kaidego obiektu
Krok 2
tgczenie i amplifikacja DNA uzywajgc odpowiednich ,
starterow komplementarnych do sekwencji adapterow. bkl e s kuidego | Pulowanie  Amplifikaci Sekowendjonowanie
Sekwencjonowanie uzyskanej biblioteki badanego osobnika oA oA PNA
ApeKI e —
Krok 3 Ba;kod‘ 1 sekwen;ja DNA # e —
Przypisanie polimorfizmu SNP, identyfikowanego w - —
badanej puli obiektéw, do okreslonej rosliny dzieki znakowaniu sekwencji e ——— . [—=—==
DNA barkodami e ——
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Obrébka surowych danych: filtrowanie niskiej jakosci sekwencji, kontrola btedow.

Obliczenie podstawowych statystyk genetycznych:
1. Heterozygotycznosc¢ (Ho, He)

2. Polimorficznos¢ loci

3. Roznorodnosc alleliczna

4. F-statystyki (np. Fst — réznice miedzy populacjami)

Analiza struktury populaciji:

1. Testy na panmiktycznos¢ (Hardy-Weinberg)

2. Analiza klastrow (STRUCTURE, ADMIXTURE)

3. PCoA/PCA — analiza gtownych sktadowych

4. DAPC (Discriminant Analysis of Principal Components)

Analiza filogeograficzna: budowa drzew filogenetycznych, analiza rozktadu haplotypow.

,(Anal)iza przeptywu genodw i izolacji populacji: modele migraciji, testy izolacji przez odlegtosc
IBD).
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6. Wspotczynnik inbredu (F)
7. Odchylenie od rownowagi Hardy’ego-Weinberga (HWE)
8. Wspotczynnik FST:

Te parametry sg kluczowe w badaniach genetyki populacyjnej, pozwalajg ocenic stan
genetyczny populacji, zrozumiec jej historie ewolucyjng oraz przewidziecC zdolnosc
adaptacji do zmian srodowiskowych.
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* raport obejmujacy analize genetyczng i biochemiczng populacji barszczu Sosnowskiego
w badanych gminach Polski i Ukrainy, wraz z rekomendacjami dotyczagcymi sposobow
ich zwalczania.

* mapa struktury genetycznej i biochemicznej gatunku

* baza danych zawierajgca wyniki analiz molekularnych i biochemicznych, stanowigca
uzupetnienie repozytorium projektu.
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Please send us
samples!

Help map the genetic diversity of
Sosnowsky’s hogweed

Sylwia Sowa
Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin
Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie




