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i mocno uproszczoną budowę, a ich kielich 
tworzy wieniec włosków określany puchem 
kielichowym. Kwiaty są umieszczone na roz-
szerzeniu osi łodygi zwanym osadnikiem, 
tworząc kwiatostan zwany koszyczkiem. Wy-
stępuje tutaj komórkowy typ rozwoju bielma 
(Soltis i Soltis 2004). Owocem jest charak-
terystyczna niełupka, opatrzona na szczycie 
wieńcem włosków powstałych z przekształ-
cenia puchu kielichowego.

Uzyskane wyniki badań cytogenetycznych 
(kariologiczne dotyczące jądra komórkowego) 
były wykorzystane w celach biosystematycz-
nych zarówno w wyjaśnianiu przebiegu ewo-
lucji, jej kierunku w obrębie gatunku i rodza-
ju, w połączeniu ze zjawiskami migracji gatun-
ków i zasiedlania przez nie nowych terenów, 
jak i w ustalaniu ich pochodzenia (Szeląg i 
współaut. 2007; Mitka i współaut. 2007; Ilnic-
ki i Kołodziejek 2008; Ilnicki i Mitka 2009, 
2011; Ilnicki i współaut. 2010, 2011; Ilnicki 
i Szeląg 2011; Szeląg i Ilnicki 2011). Umoż-
liwiły także dokonanie pewnych międzyro-
dzajowych porównań związanych z budową 
chromosomów i kariotypu gatunków należą-
cych do różnych grup filogenetycznych Ma-
gnoliopsida. Badania te opierały się zarówno 
na najprostszych wynikach z ustalonych liczb 
chromosomowych u badanych taksonów, jak 
i na znacznie bardziej szczegółowych danych 
chromosomowych uzyskanych z użyciem me-
tod różnicowego barwienia c-banding (hete-
rochromatyna) i fluoresencyjnej hybrydyzacji 
in situ (rDNA) oraz pomiarów ilości 2C DNA.

Rodzaje Potentilla, Hieracium, Pilosella i 
Aconitum należące do dwuliściennych (Ma-
gnoliopsida) różnią się stopniem zaawanso-
wania ewolucyjnego. Aconitum należy do 
rodziny Ranunculaceae, obejmującej prawie 
wyłącznie rośliny zielne. Bywa, że kwiaty 
mają jeszcze wydłużoną oś ze skrętolegle 
osadzonymi słupkami. Rzadko można wy-
różnić kielich i koronę, przez co nawiązują 
one do prymitywnych magnoliowców. Listki 
okwiatu są zawsze wolne. Skrętolegle ułożo-
ne pręciki są podzielone na nitkę i pylnik. 
Kwiaty mogą być bardzo wyspecjalizowane, 
jak u Aconitum, o kształcie grzbiecistym, 
ale najczęściej mają symetrię promienistą. 
Owocem jest najczęściej mieszek. Rodzina 
Rosaceae, do której należy Potentilla zawie-
ra drzewa, krzewy i rośliny zielne. Kwiaty 
są u nich najczęściej zróżnicowane na kie-
lich i koronę, pięciokrotne, ale z apokarpij-
nym słupkowiem u wielu przedstawicieli 
rodziny, przez co przypominają one jeszcze 
najprymitywniejsze Angiospermae. Posiadają 
jądrowy typ rozwoju bielma (Soltis i Sol-
tis 2004). Owoce mogą być złożone z mię-
sistych pestkowców lub suche, w postaci 
drobnych orzeszków (Potentilla). Można tę 
rodzinę zaliczyć do średniozaawansowanych 
ewolucyjnie dwuliściennych. Ostatnia z oma-
wianych rodzin (Asteraceae) jest najbardziej 
zaawansowana ewolucyjnie, co wyraża się 
w jej wysokiej pozycji na drzewie filogene-
tycznym (Kornaś i Medwecka-Kornaś 2002). 
Kwiaty Hieracium i Pilosella mają grzbiecistą 
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scencyjną hybrydyzacją in situ (FISH) i/lub 
genomową hybrydyzacją in situ (GISH) w 
celu dokładnego poznania struktury moleku-
larnej chromatyny oraz tworzenia fizycznych 
map genowych badanych gatunków (Ilnicki 
2014). 

Badania tego typu mogą być następnie 
pogłębiane przez inne analizy wykorzystu-
jące metody biologii molekularnej, w tym 
m.in. sekwencjonowanie DNA i tworzenie 
bibliotek sekwencji nukleotydowych (ang. 
bacterial artificial chromosome, BAC), w 
połączeniu z hybrydyzacją in situ: fluore-

EWOLUCJA RETIKULARNA

We wszystkich omawianych rodzajach 
Magnoliopsida stwierdzono powszechne wy-
stępowanie zjawisk hybrydyzacji i poliploidy-
zacji (Gregory 1941, Müntzing i Müntzing 
1941, Nylehn i współaut. 2003, Mráz i Paule 
2006, Ilnicki i Mitka 2009, Ilnicki i Szeląg 
2011). Zjawiska te nastąpiły w minionych 
epokach historii ziemi u większości gatun-
ków okrytozalążkowych i są źródłem zmien-
ności genetycznej generowanej przez krzy-
żówki międzygatunkowe. Odpowiadają one 
w efekcie za ewolucję zwaną retikularną (sia-
teczkową) (Goldblatt 1980, Lewis 1980, Ma-
sterson 1994, Francisko-Ortega i współaut. 
1996, Soltis i współaut. 2003, Wissemann 
2007, Rogalska i współaut. 2007). 

Przyjmuje się, że większość gatunków 
poliploidalnych stanowią allopoliploidy po-
wstałe na skutek wcześniejszej hybrydyza-
cji (Wissemann 2007, Rogalska i współaut. 
2007). Taki allopoliploid posiada, w zależ-
ności od historii jego powstania, dwa lub 
więcej rodzajów genomów (każdy rodzaj 
genomu występuje w komórce organizmu 
przynajmniej w podwojonej liczbie). Istnie-
je też inny pogląd, według którego autopo-
liploidy posiadające zwielokrotniony (więcej 
niż dwa) genom jednego rodzaju występują 
dużo częściej niż dotychczas sądzono (Sol-
tis i współaut. 2003). Z kolei rzadkim przy-
padkiem jest zjawisko homoploidalności, 
czyli występowania płodnych mieszańców 
na wyjściowym poziomie ploidalności, bez 
zwielokrotnienia liczby chromosomów dro-
gą poliploidyzacji. Mieszańce te są nierówno 
rozmieszczone w grupach taksonomicznych. 
Tylko 6–16% rodzajów posiada takie taksony 
(Ellstrand i współaut. 1996). Powodem tak 
rzadkiego ich występowania jest częsty brak 
koniugacji chromosomów w mejozie,  wyni-
kający z różnic w budowie chromosomów 
pochodzących od różnych gatunków. 
Przykładami mieszańców płodnych są Gilia 
achilleaefolia (Stace 1993), Aconitum ×gay-
eri, A. ×pawlowskii (Ilnicki i Mitka 2011), 
Hieracium ×krasani (Mráz i współaut. 2005, 

2011) i H. ×grofae (Chrtek i współaut. 
2006). Homoploidy ze względu na 50-krotnie 
częstsze produkowanie niezredukowanych 
gamet stanowią formę przejściową w po-
wstawaniu allopoliploidów (Ramsey i Schem-
ske 1998). Wymieniony wcześniej H. ×krasa-
ni jako krzyżówka, która powstała z udziałem 
dwóch gatunków: H. alpinum i H. transylva-
nicum, uczestniczył dodatkowo w powstaniu 
rośliny allotetraploidalnej przez krzyżówkę 
wsteczną z H. alpinum lub mieszańcową ro-
śliną pochodzącą z krzyżówki (Mráz i współ-
aut. 2005, 2011). 

Uważa się powszechnie, że poliploidy o 
mieszańcowym pochodzeniu, z dużymi mo-
dyfikacjami genetycznymi, są bardziej eks-
pansywne i posiadają wyższy, niż ich diplo-
idalni rodzice, potencjał ewolucyjny pozwala-
jący zasiedlać nowe tereny (Adams i Wendel 
2005, te Beest i współaut. 2012, Góralski i 
współaut. 2013). W takich przypadkach mo-
żemy mieć do czynienia np. z rozpoznanym 
allopoliploidem, u którego nastąpiła przebu-
dowa genomów [translokacje chromosomo-
we, częściowa utrata lub modyfikacja genów 
(subfunkcjonalizacja), zmiana wzoru ekspre-
sji genów (efekt pozycji) czy częściowa eli-
minacja repetytywnych sekwencji] (Soltis i 
współaut. 2003). Badania porównawcze chro-
matyny interfazowej i chromosomów mito-
tycznych u uzyskanego z hodowli ekspery-
mentalnej mieszańca Cattleya waltersiana × 
schoenbrunnensis i jednego z jego rodziców 
C. schoenbrunnensis (Orchidaceae) in vivo i 
in vitro pokazują wyraźną niestabilność cy-
tologiczną u tego pierwszego pod względem 
liczby chromosomów i struktury jąder inter-
fazowych z heterochromatynowymi chromo-
centrami (Kobylec i współaut. 2009). Ten 
przykład z badań eksperymentalnych pokazu-
je, jakim przemianom w naturze może pod-
legać kariotyp nowopowstałego taksonu mie-
szańcowego, które generują niekiedy jego 
wielki potencjał ewolucyjny umożliwiający 
zdobycie nowych nisz ekologicznych. Takim 
mocno ekspansywnym gatunkiem okazał się 
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północ, w Karpatach Zachodnich i Alpach 
(Mitka i współaut. 2007, Ilnicki i współaut. 
2009).

allopoliploid Aconitum firmum, którego róż-
ne podgatunki występują na południu Eu-
ropy w Karpatach Południowych, a dalej na 

APOMIKSJA

Wybrane rodzaje Potentilla, Hieracium, 
Pilosella i Aconitum, ze względu na dużą 
liczbę występujących u nich gatunków po-
liploidalnych [wg Iwatsubo i Naruhashi 
(1991) takich gatunków Potentilla jest 77%], 
są odpowiednie do prowadzenia badań hy-
brydyzacji i poliploidyzacji w celu lepszego 
zrozumienia ewolucji tak odmiennych grup 
taksonomicznych jak Ranunculaceae, Rosace-
ae i Asteraceae, w których występuje, związa-
na z tymi zjawiskami, agamospermia, będąca 
apomiktycznym (wegetatywnym) sposobem 
rozmnażania. (Müntzing i Müntzing 1941; 
Skalińska 1967, 1968; Gadella 1984; Nylehn 
i współaut. 2003; Mráz i Paule 2006; Krahu-
lec i współaut. 2008; Ilnicki i Kołodziejek 
2008; Ilnicki i Mitka 2009, 2011; Ilnicki i 
Szeląg 2011; Novikoff i Mitka 2011; Rani i 
współaut. 2012). Jest ona wyjątkowym spo-
sobem reprodukcji roślin okrytozalążkowych, 
choć też z udziałem nasion, polegającym na 
pominięciu częściowym lub całkowitym pro-
cesu mejozy komórki macierzystej megaspor 
i powstaniu niezredukowanego pod wzglę-
dem liczby n woreczka zalążkowego. Może 
się to odbywać na dwa sposoby: albo wore-
czek zalążkowy rozwinie się z niezredukowa-
nej komórki archesporu, u której nastąpiło 
zahamowanie mejozy (diplosporia charak-
terystyczna dla Hieracium), albo z innej ko-
mórki nucellusa (aposporia u Pilosella). Jed-
na z komórek woreczka zalążkowego rozwija 
się, z pominięciem zapłodnienia, w zarodek, 
z którego powstaje nowy organizm, iden-
tyczny z rośliną macierzystą ze względu na 
brak rekombinacji genetycznej towarzyszącej 
normalnie rozmnażaniu płciowemu (Czapik 
1977). 

W rodzinie Ranunculaceae zanotowano 
niewiele przypadków taksonów rozmnażają-
cych się drogą agamospermii (w kompleksie 
Ranunculus auricomus i R. kuepferi) (Izma-
iłow 1966, 1996; Hörandl 2010). U Poten-
tilla (Rosaceae) agamospermia występuje 
stosunkowo często, choć zdecydowana więk-
szość gatunków rozmnaża się drogą płciową 
(Rani i współaut. 2012). W badaniach Ilnic-
kiego i Kołodziejka (2008) określono dla 
obszaru Polski liczbę chromosomów 2n u 
gatunków z apomiktycznej grupy Potentilla 

collina (2n = 35), w tym nieznaną dotych-
czas liczbę u gatunków P. wimanniana (2n 
= 35) i P. leucopolitana var. schultzii f. ko-
ernickei (2n = 35). Poza tym potwierdzono 
liczbę 2n dla dwóch blisko spokrewnionych 
gatunków: P. argentea (2n = 35) i P. incana 
(2n = 28). Brak widocznych różnic pomię-
dzy genomami badanych gatunków z grupy 
P. collina umożliwił ustalenie wspólnego dla 
nich uśrednionego kariotypu, który posiada 
siedem typów chromosomowych stanowią-
cych podstawową (genomową) liczbę chro-
mosomów (x = 7). Warto nadmienić, że w 
przypadku tego gatunku zbiorowego dużym 
utrudnieniem w podawaniu faktycznej liczby 
2n jest obecna w merystemach korzeni po-
lisomatyczność polegająca na występowaniu 
części komórek merystematycznych korze-
nia z odmiennymi niż u większości komórek 
liczbami chromosomów. Podobne zjawisko 
wyrażające się w mozaikowym wzorze tkan-
kowym merystemu obserwowane było u ga-
tunków w rodzajach: Batrachium (Zalewska-
-Gałosz i współaut. 2015), Caltha (Cieślak i 
współaut. 2000) oraz Bromus (Kula 1999). 

Rodzaje Hieracium i Pilosella (Asterace-
ae) szczególnie obfitują w gatunki apomik-
tyczne i poliploidy. W rodzaju Hieracium 
tylko 5% gatunków na Półwyspie Bałkańskim 
to płciowo rozmnażające się diploidy; na Pół-
wyspie Iberyjskim stanowią one 24% (Sze-
ląg i współaut. 2007, Szeląg i Ilnicki 2011). 
Oba rodzaje są słabo poznane pod względem 
szczegółowej struktury kariotypu. Różni au-
torzy ograniczali się najczęściej do podania 
tylko liczby chromosomów 2n (Mráz 2001, 
Chrtek i współaut. 2004, Castro i współaut. 
2007, Ilnicki i Szeląg 2011) lub do przedsta-
wienia ogólnej budowy kariotypu (Federico 
i Fiorini 1996, Coşkuncelebi i Hayirlioğlu-
Ayaz 2006). Pierwsze, szczegółowe badania 
cytogenetyczne zostały przeprowadzone w 
tej grupie u Hieracium transylvanicum z 
wykorzystaniem klasycznej metody barwie-
nia chromosomów błękitem toluidyny oraz 
FISH (Ilnicki i współaut. 2010). Gatunek ten 
należy do „mniejszości” rozmnażającej się 
płciowo w rodzaju Hieracium. Występuje 
często na terenie o charakterze refugialnym 
(Bałkany). Z tego powodu szczegółowa ana-
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i współaut. 2001; Fulneček i współaut. 2002; 
Ilnicki i współaut. 2009, 2010; Ilnicki i Mit-
ka 2011). Stałość genomu potwierdza więc 
reliktowy charakter gatunku. Równolegle z 
naszymi badaniami były prowadzone inne z 
wykorzystaniem metody FISH, ale tym razem 
u jednoliściennych, na diploidalnym, seksu-
alnym gatunku trawy Brachiaria brizantha, 
należącym do grupy taksonomicznej razem 
z blisko spokrewnionymi do niego apomik-
tycznymi i poliploidalnymi gatunkami (Nie-
len i współaut. 2010). 

liza jego kariotypu jako gatunku wyjściowe-
go (ang. basic species) jest bardzo istotna w 
kontekście rozważań filogenetycznych i w 
rozwikłaniu zagadki apomiksji w celach ho-
dowlanych (Ilnicki 2011). U H. transylva-
nicum nie stwierdzono żadnych istotnych 
odchyleń w organizacji kariotypu pod wzglę-
dem ilości i dystrybucji sekwencji rDNA w 
genomie zarówno w klasycznych analizach, 
jak i metodą FISH, pomimo tego, że u roślin 
zazwyczaj te sekwencje należą do najbar-
dziej zmiennych (Schubert 1984; Hasterok 

CYTOTAKSONOMIA I CYTOGEOGRAFIA

Czterdzieści pięć gatunków zostało zbada-
nych jedynie pod względem liczby i morfo-
logii chromosomów (Ilnicki i Szeląg 2011, 
Szeląg i Ilnicki 2011). Tego typu dane mają 
znaczenie fitogeograficzne. Na przykład di-
ploidalny Hieracium alpicola subsp. glandu-
lifolium = Pilosella serbica został odkryty w 
rejonie Bałkanów. Wcześniej znano przedsta-
wicieli grupy H. alpicola tylko z Tatr (diplo-
id) i Alp (tetraploid), a później z rumuńskich 
Karpat (Szeląg i współaut. 2007, Szeląg i Il-
nicki 2011). Nie bez znaczenia było również 
ustalenie poziomu ploidalności taksonów. W 
tej grupie gatunków poliploidy bardzo często 
rozmnażają się drogą agamospermii (Mráz i 
Szeląg 2004, Rotreklová i współaut. 2005). 
Stopień ploidalności jest pośrednią wskazów-
ką na taksonomiczne i filogenetyczne związ-
ki między taksonami (Szeląg i współaut. 
2007). Do istotnych odkryć z udziałem znaw-
cy Hieracium, Z. Szeląga, należy zaliczyć zna-
lezienie i opisanie dla taksonomii kilku no-
wych gatunków tego rodzaju, pochodzących 
z południowej Europy (w tym z Bałkanów), 
dla których zostały też podane liczby chro-
mosomowe 2n (Ilnicki i Szeląg 2011; Szeląg 
i Ilnicki 2011).

W rodzaju Aconitum zbadano cytogene-
tycznie dziesięć gatunków europejskich z 
dwóch sekcji: diploidalnej Cammarum (2n 
= 16) i tetraploidalnej Aconitum (2n = 32). 
Poza podaniem liczby chromosomów 2n dla 
sekcji Cammarum dodatkowo przeprowa-
dzono szczegółową analizę chromosomów z 
organizatorami jąderek (NOR). Okazało się, 
że niektóre gatunki o gruczołowym owło-
sieniu z serii Toxicum: A. toxicum, A. lasio-
carpum i A. degenii, wykazują utrwaloną 
heterozygotyczność strukturalną pary 1. i 3. 
chromosomów z organizatorem jąderka. Wy-
raża się to w tym, że tylko jeden z chromoso-

mów danej pary homologów z NOR posiada 
dobrze widocznego satelitę przy organizato-
rze jąderka (zjawisko dominacji jąderkowej 
u mieszańców). To zróżnicowanie objawia 
się też w różnej wielkości segmentów hete-
rochromatynowych zlokalizowanych w ob-
szarze występowania satelity (Joachimiak i 
współaut. 1999). Z kolei chromosomy z NOR 
u A. variegatum z serii Variegata nie wyka-
zały takiego zróżnicowania w klasycznej ana-
lizie morfologii chromosomów i z c-binding 
(Ilnicki i Mitka 2011). Na podstawie tych 
analiz potwierdzono podział sekcji Camma-
rum na dwie serie: Toxicum i Variegata. 
Z kolei rozmieszczenie  heterochromatyny 
w kariotypie A. firmum z sekcji Aconitum 
wskazuje na jego mieszańcowe pochodzenie 
z krzyżówki pomiędzy cytotypem zachod-
niokarpackim A.variegatum a sudeckim A. 
plicatum (Mitka i współaut. 2007, Ilnicki i 
Mitka 2009, Mitka 2012). Dodatkowe bada-
nia z wykorzystaniem metody FISH potwier-
dziły wcześniej uzyskany wynik (Ilnicki i 
współaut. 2009). Poza tym, na podstawie 
dystrybucji i wielkości segmentów hetero-
chromatynowych w kariotypie udowodniono 
mieszańcowe pochodzenie A. ×pawlowskii z 
krzyżówki pomiędzy cytotypem A. lasiocar-
pum subsp. kotulae i tatrzańskim A. variega-
tum (Ilnicki i Mitka 2011). A. ×pawlowskii 
został wcześniej opisany przez Mitkę i Star-
mühlera (2000).

Szeroko zakrojone badania zmienności cy-
togenetycznej A. variegatum z terenu Karpat 
Zachodnich i okolic (Wyżyna Małopolska i Ślą-
ska) przeprowadzono z wykorzystaniem meto-
dy c-banding (Ilnicki i współaut. 2011). Dzie-
więć zbadanych populacji tego gatunku wyka-
zuje dużą zmienność w procentowej zawar-
tości heterochromatyny w kariotypie w prze-
dziale od 8,8 do 16,8%. Polimorfizm ten wyra-
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ter Wyżyny Małopolskiej, Gorców i Pienin. 
Badania Mitki i Kozioła (2009) nad A. mol-
davicum prowadzą do podobnych wniosków, 
że rejon Wyżyny Małopolskiej jest „prastarym” 
miejscem występowania tego gatunku. Z kolei 
badania Pawłowskiego (1991) udowodniły, 
że w tym rejonie w czasie ostatniego plenigla-
cjału bytowały leśne zwierzęta, co wskazuje 
na typowo ostojowy charakter obszaru. 

ża się szczególnie dobitnie w zróżnicowanym 
występowaniu segmentów niecentrycznych 
(poza centromerem). Różnice w zawartości 
tej frakcji nie mają przełożenia na zawartość 
DNA, która nie wykazuje istotnej zmienności 
(dane niepubl.). Obecność wyjątkowo ubo-
gich w heterochromatynę cytotypów, wyróż-
niających się na tle innych zbadanych cytoty-
pów gatunku, wskazuje na refugialny charak-

EWOLUCYJNE WNIOSKI Z ANALIZY GENOMU U BADANYCH RODZAJÓW

Na podstawie stopnia asymetrii kariotypu 
(wg Stebbinsa 1971) można opisać karioty-
py rodzajów Potentilla, Hieracium i Pilosel-
la jako bardzo symetryczne i stałe, bez wi-
docznej zmienności w budowie, posiadające 
chromosomy metacentryczne i submetacen-
tryczne („1A”-„2A”). Natomiast genom Aco-
nitum jest bimodalny, na który składają się 
dwa duże i sześć wyraźnie mniejszych chro-
mosomów o budowie subtelocentrycznej 
(“3C”) (Joachimiak i współaut. 1999, Ilnicki 
i współaut. 2011). Ta asymetria pogłębia się 
w trakcie ewolucji w kierunku od diploidów 
ku tetraploidom (Leszczak 1950).

Pod względem wielkości genomu rodzaj 
Potentilla ma zdecydowanie najmniejsze 
chromosomy, od 0,9 do 1,5 µm. Pomiary ich 
wielkości u Potentilla collina (Ilnicki i Ko-
łodziejek 2008) korespondują z danymi uzy-
skanymi przez Iwatsubo i Naruhashi (1991). 
Hieracium ma chromosomy średniej wielko-
ści, od 2,64 do 4,62 µm (Ilnicki i współaut. 
2010), a Aconitum posiada zdecydowanie 
największe ze wszystkich badanych przez nas 
gatunków, od ok. 2,0 do 10,0 µm (Ilnicki i 
współaut. 2011). Podobne relacje obserwu-
je się przy porównaniu ilości 2C DNA u te-
traploidów: Potentilla erecta (2n=4x=28) — 
0,89 pg, Hieracium piliferum (2n=4x=36) — 
15,57 pg, Pilosella auriantiaca (2n=4x=36) 
— 7,79 pg (Bennett i Leitch 2005, Suda i 
współaut. 2007, Chrtek i współaut. 2009) i 
Aconitum firmum (2n=4x=32) — ok. 22 pg 
(dane niepubl.).

Zgodnie z najnowszymi poglądami na te-
mat zmian ewolucyjnych w ilości DNA, u 
roślin okrytozalążkowych w trakcie ewolu-
cji dochodzi do zmniejszenia się rozmiarów 
genomu kosztem sekwencji niekodujących 
DNA. Niewielkiej zawartości DNA w geno-
mach towarzyszy wyższe tempo dywergen-
cji, a gatunki z dużą ilością DNA są bardziej 
narażone na wyginięcie (Olszewska i Sako-
wicz 2006). To może sugerować, że rodza-

je Potentilla, Hieracium i Pilosella o mniej-
szych genomach z bardziej zaawansowanych 
ewolucyjnie rodzin Rosaceae i Asteraceae po-
siadają większe możliwości na „eksperymen-
towanie” z ewolucyjnymi ”wynalazkami” typu 
agamospermia, która u tych dwóch rodzin 
występuje wyjątkowo często (Czapik 2007). 
Z drugiej strony, badania porównawcze do-
tyczące zawartości DNA przeprowadzone na 
wielu gatunkach rodziny Asteraceae dowo-
dzą, że wiele z nich ma duże genomy (Vallès 
i współaut. 2013).

W porównaniu do Hieracium transy-
lvanicum, niektóre gatunki Aconitum, w 
tym szczególnie tetraploidy, wykazują dużą 
zmienność w ilości sekwencji rDNA w ka-
riotypie oraz w morfologii satelitów, które 
towarzyszą organizatorom jąderka, obszarom 
występowania rDNA (Ilnicki i współaut. 
2009, 2010; Ilnicki i Mitka 2011). Na pod-
stawie analiz porównawczych ilości DNA u 
di- i tetraploidów stwierdzono eliminację 
nieznanych sekwencji DNA (dane niepubl.). 
W świetle przedstawionych danych można 
raczej wykluczyć, że są to sekwencje rDNA, 
gdyż wyraźnie podlegają one u tetraploidal-
nych Aconitum amplifikacji, a nie elimina-
cji (Ilnicki i współaut. 2009). Można więc 
sądzić, że w grupie tetraploidów zachodzi 
bardzo intensywna ewolucja. Z drugiej 
strony, na podstawie stwierdzonej stałości 
budowy chromosomów u pozostałych 
gatunków należących do omawianych 
rodzajów (poza wymienionym wyżej rodza-
jem Aconitum) nie można wnioskować o 
braku występowania u nich intensywnych 
procesów ewolucyjnych, ponieważ mutacje 
chromosomowe mogą dotyczyć drobnych 
fragmentów chromatyny (trudnych albo nie-
możliwych do zaobserwowania w mikro-
skopie). Należy przy tym pamiętać o dużej 
liczbie czynników genetycznych wpływają-
cych na ewolucję, jak np. mutacje genowe 
czy epimutacje (Rogalska i współaut. 2007). 
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Aconitum stwierdzono stosunkowo niewiele 
takich przypadków (Simon i współaut. 1999). 
W obrębie gatunku formy z różnymi liczba-
mi 2n mogą tworzyć  rasy chromosomowe, 
które ze względu na swoje allopatryczne (od-
rębne) rozmieszczenie geograficzne nie krzy-
żują się ze sobą. Z tego powodu nazywa się 
je rasami geograficznymi podniesionymi do 
rangi podgatunków (Sulma 1938, patrz też 
Stace 1993). Sulma (1938) opisuje wiele ta-
kich ras chromosomowych w obrębie 62 ga-
tunków.

Poza tym ewentualny brak zmienności w 
strukturze wewnętrznej chromosomów może 
być „rekompensowany” mutacjami genomo-
wymi, polegającymi na występowaniu w ob-
rębie gatunku serii liczb chromosomowych 
będących wielokrotnością liczby genomowej 
(podstawowej x). W efekcie, w rodzajach Po-
tentilla, Hieracium i Pilosella, w zależności 
od danego gatunku występuje seria liczb od 
2n=2x (diploidalna), 2n=3x, 2n=4x...2n=12x 
(dodekaploidalna) (Skalińska 1967, Ilnicki i 
Kołodziejek 2008, Ilnicki i Szeląg 2011). U 

PODSUMOWANIE CYTOTAKSONOMICZNO-GEOGRAFICZNYCH BADAŃ WYBRANYCH 
GATUNKÓW Z RODZAJÓW POTENTILLA (ROSACEAE), HIERACIUM I PILOSELLA 

(ASTERACEAE) ORAZ ACONITUM (RANUNCULACEAE) NALEŻĄCYCH DO RÓŻNYCH GRUP 
FILOGENETYCZNYCH MAGNOLIOPSIDA

Streszczenie

Praca prezentuje podsumowanie badań biosys-
tematycznych wybranych gatunków rodzajów: Po-
tentilla (Rosaceae), Hieracium i Pilosella (Astera-
ceae) oraz Aconitum (Ranunculaceae), należących 
do różnych grup filogenetycznych Magnoliopsida. 
Informacje uzyskane z klasycznych badań cytoge-
netycznych są zazwyczaj traktowane jedynie jako 
punkt wyjścia do prowadzenia dalszych analiz w 
celu poznania struktury molekularnej chromatyny 
i chromosomów z wykorzystaniem metod biologii 
molekularnej, takich jak na przykład: fluorescencyj-
na hybrydyzacja in situ (FISH), genomowa hybrydy-
zacja in situ (GISH) czy metoda BAC (ang. bacterial 
artificial chromosome). Badania prowadzono w celu 

poznania: (i) zjawisk hybrydyzacji i poliploidyzycji, 
w połączeniu z agamicznym sposobem rozmnażania 
gatunków apomiktycznych, (ii) kierunków ewolucji 
w obrębie gatunku i rodzaju w połączeniu ze zja-
wiskiem migracji gatunku i kolonizacji przez niego 
nowych terenów. Zmienność chromosomowa obej-
muje różnice w morfologii i liczbie chromosomów, 
ilości DNA, rozmiarach chromosomów, symetrii ka-
riotypu oraz w rozmieszczeniu i liczbie prążków na 
chromosomach. Na tej podstawie można prześledzić 
przebieg ewolucji wśród taksonów, określić ich wza-
jemne pokrewieństwo oraz dokonać porównań mię-
dzyrodzajowych.

CONCLUSIONS FROM CYTOTAXONOMICAL AND CYTOGEOGRAPHICAL STUDIES OF 
SELECTED SPECIES FROM THE GENERA POTENTILLA (ROSACEAE), HIERACIUM AND PILOSELLA 

(ASTERACEAE) AS WELL AS ACONITUM (RANUNCULACEAE) BELONGING TO DIFFERENT 
PHYLOGENETIC GROUPS WITHIN MAGNOLIOPSIDA

Summary

Biosystematics of some species of the genus 
Potentilla, Hieracium, Pilosella and Aconitum be-
longing to different phylogenetic groups within 
Magnoliopsida is surveyed. The information ob-
tained  from classical cytogenetic studies is usual-
ly treated as a mere starting point for further anal-
yses, which can be carried out with the help of 
molecular biology methods   such as fluorescence 
in situ hybridization (FISH), genomic in situ hy-
bridization (GISH) or bacterial artificial chromo-
some method (BAC). The biosystematic studies put 
emphasis on: getting to know  (i) the phenomena 

of hybridization and polyploidization connected 
with exceptional way of agamic reproduction of 
agamospermous species, and (ii) the direction of 
the course of evolution within species and genus 
in connection with migration of species and col-
onization of new habitats. Chromosome variation 
includes differences in their number, size, mor-
phology, content of DNA, karyotype symmetry and 
inner  organization (chromosome bands). On this 
basis, the course of evolution among taxa can be 
tracked,  their reciprocal relationships determined 
and intergeneric comparisons performed.
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