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Popularnonaukowe streszczenie projektu

Sosna zwyczajna jest jednym z najwazniejszych drzew $wiata, zarowno pod wzgledem
ekologicznym, jak i ekonomicznym. Tworzy bory sosnowe, a z innymi gatunkami takze lasy
mieszane. Ro$nie na nizu oraz na terenach gorskich. Cechuje si¢ najwickszym zasiegiem sposrod
wszystkich drzew szpilkowych, siggajacym na potnocy od kota podbiegunowego do Hiszpanii i
Turcji na potudniu oraz od Szkocji az do wschodniej czgéci Syberii. Zmienno$¢ genetyczna sosny
zwyczajnej jest przedmiotem wielu badan. Sg one niezmierne wazne dla okreslenia zmienno$ci w
obrebie gatunku, zaré6wno tej wynikajacej z procesow historycznych, np. migracji po ostatnim
zlodowaceniu czy zmian zasiggdw poszczegdlnych populacji, jak 1 procesoOw adaptacyjnych,
prowadzacych do powstania réznic migdzy populacjami zyjacymi w odmiennych warunkach
srodowiska. Dotychczasowe badania pozwolily na czesciowe wyjasnienie pochodzenia sosny
zwyczajnej w Europie. Jednak zmienno$¢ populacji azjatyckich jest stabo poznana.

Celem projektu jest poznanie zmienno$ci genetycznej niezbadanych dotad populacji sosny
zwyczajnej z terenéw Europy Wschodniej 1 Azji oraz okreslenie wzajemnych relacji genetycznych
miedzy populacjami azjatyckimi i europejskimi. Poza tym, projekt ma na celu weryfikacj¢ hipotez
dotyczacych pochodzenia sosny zwyczajnej w Europie Srodkowej i Fennoskandii. Badania sugeruja,
7e sosna zwyczajna w tych rejonach moze pochodzi¢ z Pétwyspu Balkanskiego i/lub z Europy
Wschodniej lub Azji. Hipoteza alternatywna zaktada, ze sosna zwyczajna w Europie Srodkowej i na
Batkanach pochodzi z potudniowej Syberii.

W projekcie zostang wykorzystane fragmenty mitochondrialnego i jadrowego DNA jako efektywne
markery umozliwiajace dokladnag charakterystyke zmienno$ci genetycznej badanych populacji.
Markery te pozwolg takze na okreslenie wzajemnych relacji genetycznych miedzy sosng zwyczajng
w Azji i Europie. Przebadanych zostanie kilkadziesigt populacji sosny zwyczajnej z rejondw Azji,
Europy Wschodniej, Batkanéw, Europy Srodkowej i Fennoskandii. Prezentowany projekt jest
nowatorski w  zakresie wykorzystania niezbadanych dotad populacji azjatyckich 1
wschodnioeuropejskich oraz nowych zasobéw genomowych 1 nowoczesnych metod
sekwencjonowania DNA. Przeprowadzone badania pozwolg na uzupetnienie dotychczasowej wiedzy
na temat zmienno$ci genetycznej i pochodzenia sosny zwyczajnej w Europie 1 Azji, istotnie
przyczyniajac si¢ do rozwoju genetyki populacyjnej drzew lesnych. Wiedza ta jest niezbedna dla
przeprowadzenia dalszych badan zwigzanych z przystosowaniem poszczegolnych populacji do
lokalnych warunkow srodowiska, co jest niezmiernie wazne w S$wietle postepujacych zmian
klimatycznych.



