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Zrozumienie mechanizmoéw ewolucyjnych odpowiedzialnych za powstanie rozmieszczenia dysjunktywnego u
organizmow jest nadal jednym z gtownych celow wspolczesnej biogeografii. Szczegdlnie dobrym modelem do
takich badan sa szeroko rozprzestrzenione organizmy symbiotyczne. Migdzykontynentalne (dysjunktywne)
zasiegi organizmow moga powsta¢ albo w wyniku oddzielenia si¢ od uprzednio jednorodnych populacji, albo
poprzez rozprzestrzenianie si¢ na duze odlegtosci. W §wietle definicji symbiozy de Bary'ego, grzyby tworzace
porosty (mykobionty) wraz z fototroficznymi partnerami (glony lub cyjanobakterie) sa przyktadem
mutualistycznej symbiozy i tworza idealny model do badan ewolucyjnych, ekologicznych lub
biogeograficznych. Porosty bedace obiektem tego projektu, sa nieodzownymi skladnikami niemal kazdego
ekosystemu na $wiecie, w tym roéwniez zawieraja gatunki zdolne do przeprowadzenia pelnego cyklu zyciowego
w siedliskach wodnych. Sg on réwniez bardzo wrazliwe na zmiany $rodowiskowe i klimatyczne wywotywane
przez cztowieka. Z drugiej strony wiem, ze globalny wptyw zmian klimatu na lodowce jest dramatyczny i, ze
topnienie i cofanie si¢ pokrywy lodowej siggneto juz 54% od 1850 r., a dodatkowo potaczone jest z regularnym
spadkiem rocznych opadow $niegu. W ramach projektu podjgta zostanie proba zastosowania szeroko
rozmieszczonych stodkowodnych mikroorganizméw symbiotycznych, jako modelu do badania majacych na celu
wyjasnienie historycznych mechanizméw odpowiedzialnych za postanie dysjunkcji miedzykontynentalnej, jak
rowniez potencjalnego wptywu zmiany klimatycznych na zbiorowiska porostow na przedpolach lodowcowych.
Postep w technologii sekwencjonowania nowej generacji daje mozliwo$ci przeprowadzenia wiarygodnych,
genetycznych badan populacyjnych na mikroorganizmach, takich jak stodkowodne porosty. Innowacyjnym
podejsciem i zaleta tego projektu jest zastosowanie metod sekwencjonowania metagenomicznego w badaniach
filogeograficznych symbioz porostowych. Metagenomika to nowoczesna technologia szeroko stosowana do
badan zmiennosci genetycznej i dywergencji u naturalnych populacji w skali calego genomu, ktora moze by¢
stosowana w do badan duzej liczby osobnikdéw lub populacji. Metoda ta jest ostatnio szeroko stosowana do
analiz zbiorowisk microorganizméw, zapewniajac najlepsza kombinacj¢ dtugosci odczytu, niskich kosztow i
wysokiej jakosci informacji w poréwnaniu z tradycyjnymi metodami sekwencjonowania.



