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Popularnonaukowe streszczenie projektu

Lasy odgrywaja ogromna role w przyrodzie stanowiac obszary dla wystepowania ponad polowy catej
bioréznorodnosci ziemskiej. Gatunki drzew tworzace lasy sktadaja si¢ z populacji wystepujacych w
roznych warunkach srodowiskowych, do ktorych musza si¢ dostosowaé aby przetrwaé. Badania
wykazaty, ze populacje r6znig si¢ miedzy sobg szeregiem cech w tym szybko$cig wzrostu, odpornoscia
na niskg temperature, czy susz¢. Ta zmienno$¢ jest wynikiem ich odpowiedzi na czynniki srodowiskowe
i towarzyszaca im z pokolenia na pokolenie selekcje osobnikow najlepiej przystosowanych. Procesy
historyczne, ktéore doprowadzity do powstania wspolczesnych zasiegéw gatunkdéw oraz procesy
ewolucyjne zwigzane z wyksztalceniem zmiennosci fenotypowej sa nadal bardzo stabo poznane.
Tymczasem poznanie historii populacji gatunkow drzew lesnych w skali ich zasiegu w tym drog ich
migracji i mieszania si¢ populacji o réznym pochodzeniu jest kluczowe w badaniach genetycznych
podstaw zmienno$ci populacji i przewidywania mozliwej odpowiedzi ekosystemoéw lesnych do
postepujacych zmian srodowiskowych. W projekcie badaniom poddane zostang cztery gatunki sosen o
duzym znaczeniu ekologicznym i ekonomicznym rosngce na duzych obszarach w Europie. Trzy z nich
tj. sosna zwyczajna, kosodrzewina oraz sosna blotna wyst¢puja rowniez w Polsce, natomiast czwarty
gatunek sosna hakowata wystepuje na poludniu Europy. W badaniach wykorzystane zostang markery
genetyczne w tym genomu mitochondrialnego i jadrowego DNA, ktorych zmiennos$¢ zostanie okreslona
w kilkudziesigciu populacjach badanych gatunkoéw z zasiggu ich wystepowania. Te analizy genetyczne
wykonane z uzyciem najnowszych metod sekwencjonowania DNA dostarczg danych pozwalajacych
okresli¢ strukture i historie tworzenia si¢ populacji w zasiegu ich wystgpowania. Badania pozwola takze
odpowiedzie¢ na szereg pytan dotyczacych mechanizmow ksztaltowania si¢ roznic pomigdzy
populacjami, wiedzy istotnej dla zachowania i efektywnego gospodarowania zasobami lesnymi w skali
swiatowej. Prezentowany projekt jest pionierski w zakresie wykorzystania najnowszych danych
genetycznych oraz zaawansowanych metod laboratoryjnych i analitycznych pozwalajacych na analize
szeregu miejsc polimorficznych DNA w skali kilkuset osobnikéw z zasiegu europejskiego badanych
gatunkéw. Wyniki badan pozwola na weryfikacje hipotez dotyczacych historii populacji i ewolucji
badanych taksondéw. Wniosa one szczegdlny wkilad w rozwdj genetyki populacyjnej i genomiki
srodowiskowej drzew lesnych.



