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Réznorodnos¢ genetyczna populacji koztka
lekarskiego (Valeriana officinalis L.)
ze stanowisk naturalnych w Polsce*

Genetic diversity of common valerian (Valeriana officinalis L.) populations from
natural sites in Poland

Koztek lekarski jest jednym z najwazniejszych uprawnych gatunkow roslin leczniczych
na $wiecie. W Polsce, obok miety pieprzowej i rumianku lekarskiego, jest on najczesciej
uprawiang ro$ling z tej grupy. Dostarcza surowca farmakopealnego (klgcze z korzeniami),
wykorzystywanego niemal wytacznie do produkcji lekow. Surowiec ten standaryzowany
jest na zawarto$¢ kwasow walerenowych oraz olejku eterycznego, odpowiedzialnych za
jego sedatywne 1 spazmolityczne dziatanie. Obecnie w uprawie kozitka znajdujg sie
najczesciej odmiany miejscowe lub mato wydajne odmiany ulepszone. Dlatego poszukuje
si¢ form i populacji tego gatunku o ciekawych cechach plonotworczych i wysokiej
zawarto$ci zwigzkow czynnych. Analiza zréznicowania naturalnie wystepujacych
populacji kozika lekarskiego jest pierwsza w skali $wiata probg oceny wielkosci i
zasobnosci naturalnie wystgpujacej puli genetycznej z uzyciem technologii GBS
(Genotyping by Sequencing). W literaturze naukowej znajduja si¢ jedynie pojedyncze
doniesienia na temat prob oceny zréznicowania genetycznego Valeriana jatamansi Jones
(Syn. V. wallichii DC.) i Valeriana wallrothii Kreyer przy uzyciu klasycznych technik
markeré6w molekularnych takich jak ISSR (Inter Simple Sequence Repeats), AFLP
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(Amplified Fragment Length Polymorphism) czy cpSSR (Chloroplast Simple Sequence
Repeat). Wykorzystanie wysokorozdzielczej technologii DArTseq pozwolito na analize
kilkunastu tysigcy loci w jednej reakcji. W chwili obecnej jest to jedna z najbardziej
efektywnych 1 najtanszych z dostepnych technologii genotypowania przez
sekwencjonowanie generujgca wysoce powtarzalne wyniki.

Uzyskane wyniki pozwolily na wstgpng ocene puli genowej koztka lekarskiego na
stanowiskach naturalnych w Polsce, okreslenie stopnia izolacji poszczegdlnych populacji
i oszacowanie ryzyka erozji genetycznej, a po zestawieniu z danymi geograficznymi
umozliwity ocen¢ przestrzennego rozmieszczenia genotypow, relacji migdzy populacjami
na stanowiskach naturalnych oraz bogactwa allelicznego poszczeg6lnych siedlisk. Wyniki
stanowig rowniez genetyczny odcisk palca ktory zostanie wlaczony do opisu probek
przekazanych do kolekcji Krajowego Centrum Roslinnych Zasoboéw Genowych co pozwoli
na monitorowanie ich integralno$ci genetycznej w przyszlosci. Ponadto uzyskane wyniki
genotypowania zostang w przyszlosci zestawione z wynikami fenotypowania (cechy
morfologiczne i biochemiczne), co umozliwi m.in. wykonanie mapowania asocjacyjnego.
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