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STRESZCZENIE POPULARNONAUKOWE

W zasiegu wystepowania gatunku i odpowiedzi na panujgce warunki sSrodowiska, rosliny wyksztatcity
populacje w ktérych osobniki réznig sie od siebie min. budowg morfologiczng i zdolnoscia przezycia w
danym $rodowisku. Spokrewnione gatunki roslin potrafiag réwniez krzyzowaé sie w strefach ich
kontaktu tworzgc mieszance (hybrydy), ktdre czesto wykazujg lepsze dostosowanie do srodowiska w
danej populacji niz gatunki rodzicielskie. Taka adaptacja jest jedng z kluczowych cech organizméw
zywych, jednak genetyczne podstawy rdéznicowania sie typéw mieszancowych i populacji czystych
gatunkéw rodzicielskich poddanych réznej presji Srodowiska sg w wiekszosci nieznane. Proponowane
badania dotyczg analiz proceséw lokalnej adaptacji i réznicowania populacji na poziomie DNA, w
ktérych wykorzystane zostang strefy kontaktu trzech, blisko spokrewnionych gatunkéw sosen, o
duzym znaczeniu ekologicznym i/lub gospodarczym w Polsce — sosny zwyczajnej, kosodrzewiny i sosny
btotnej. Badania obejmg trzy rodzime populacje hybrydowe o roinym sktadzie gatunkowym,
zlokalizowane na potudniu Polski. Ponadto w projekcie wykorzystane zostang populacje referencyjne
czystych gatunkow z obszaréw nizinnych, gorskich i torfowiskowych w Europie, aby sprawdzi¢, jak
adaptacja do réznych warunkdéw srodowiska wptywa na wzorce zmiennosci genetycznej populacji.
Poréwnanie tej zmiennosci w grupie ponad tysigca drzew, w tym setek osobnikéw hybrydowych dla
tysiecy markeréw genetycznych, w tym potencjalnie odpowiedzialnych za réznicowanie sie populacji,
pozwoli lepiej zrozumieé procesy i poznac¢ geny majgce wptyw na zmiennos$¢ adaptacyjng w strefach
hybrydowych i drzewostanach czystych gatunkéw. Uzyskane dane na temat rozmieszczenia wzordéw
zmiennosci genetycznej przekazywanej z pokolenia na pokolenie w badanych populacjach, ma
kluczowe znaczenie dla prawidtowego modelowania mozliwej ich odpowiedzi do zmian klimatycznych.
Projekt dostarczy szeregu danych z zakresu ekologii molekularnej i genomiki populacyjnej, a wyniki
beda pomocne w opracowaniu metod gospodarowania naturalnymi zasobami genetycznymi tych
waznych gatunkéw drzew lesnych, ktérych populacje znajdujg sie pod silng presjg postepujgcych zmian
Srodowiskowych.



