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Drzewa leSne sg waznym elementem ekosysteméw lesnych wplywajgc na ich roéznorodno$é
biologiczng. Pojawiaja si¢ jednak obawy, ze przewidywane globalne zmiany klimatyczne i zmiany
w uzytkowaniu gruntéw w Europie beda mialy negatywny wpltyw na niektére gatunki drzew, powodujac
w ciggu kilku dziesigcioleci zmiany ich dotychczasowych zasiggéw, zmiany funkcjonowania
ekosystemow oraz modyfikacje interakcji migdzy gatunkami. Trudnosci w przewidywaniu reakcji
drzew lesnych na zmiany klimatyczne spowodowaty wzrost zainteresowania badaniami majgcymi na
celu poznane podstaw genetycznych procesow adaptacyjnych u drzew lesnych. Zrozumienie zaleznosci
pomiedzy zmienno$ciag genomowa i adaptacyjng wydaje si¢ szczegélnie wazne w przypadku
kluczowych gatunkow drzew leSnych, poniewaz taka wiedza moze by¢ wykorzystana w celu
zarzadzania lesnymi zasobami genowymi w obliczu globalnych zmian klimatycznych. Tym niemniej,
pomimo znacznych wysitkow naukowcow, w przypadku drzew lesnych nadal brakuje przekonujacych
przyktadow zwigzkéw migdzy roznorodnoscia cech ilosciowych i adaptacyjnych, a zmienno$cia
molekularng na poziomie genomu.

Dab szyputkowy (Quercus robur L.) i bezszyputkowy (Q. petraea (Matt.) Liebl.) naleza do
najwazniejszych gatunkéw drzew lesnych w Europie Srodkowej i wydaja si¢ byé doskonatymi
gatunkami modelowymi do badania procesow lokalnej adaptacji. Dgby czesto byty obiektem badan
genetyki i genomiki. Opracowano dla nich genomy referencyjne. W Polsce d¢by zajmujg ponad 8%
(742 836 ha) catkowitej powierzchni lesnej, a co roku znaczne ilosci sadzonek przeznacza si¢ do
ponownego zalesiania (w 2023 r.: 133 min sadzonek Q. robur, 38 min sadzonek Q. petraea ). Istnicja
jednak obawy, ze globalne zmiany klimatyczne b¢da mialy negatywny wplyw na drzewostany debowe.
Dlatego niezbedny jest wnikliwy przeglad zasad dotyczacych wykorzystania nasion do zalesiena, biorac
pod uwage mozliwe zmiany klimatyczne.

Gléwnym celem proponowanych badan jest opracowanie, na podstawie analiz genomowych,
spojnej geograficznie strategii ochrony i zarzadzania leSnymi zasobami genowymi rodzimych dgbow.
Zamierzamy zidentyfikowac obszary lesne wyrdzniajace si¢ genetycznie i ewolucyjnie, oraz wskazac
regiony geograficzne o najwigkszej lub lokalnie specyficznej roznorodno$ci genetycznej. Zbadane beda
relacje miedzy roznorodnoscia genomowa a zmiennymi $rodowiskowymi, a nastepnie informacje
te postuza do zrozumienia mechanizméw lezacych u podstaw istnienia przestrzennych wzorcow
réznorodno$ci genomowej zwiazanych z adaptacja. Aby zapewni¢ osiagniecie tych celow,
wprowadzimy dwie innowacje.

Pierwszg innowacja bedzie skonstruowanie pangenomow gatunkow Q. robur i Q. petraea, ktore
postuza jako zaawansowane referencje do oceny réznorodnosci genomowej w obrebie kazdego gatunku.
Jednakze przez ,,roznorodnosé genomowq” rozumiemy réznorodno$¢ oceniang za pomocg wszystkich
typéw polimorfizméw dostepnych dla catego genomu, takich jak SNP (polimorfizm pojedynczego
nukleotydu), InDels (polimorfizm insercji/delecji) i warianty strukturalne (SV), w tym CNV (zmienno$¢
liczby kopii), PAV (obecnosé/brak fragmentéw genomu), inne SV (np. inwersje, translokacje,
duplikacje segmentowe).

Drugg innowacja bedzie zastosowanie metody pobierania probek indywidualnych (IBS) (jako
alternatywy do pobierania probek populacyjnych) w polaczeniu z opracowaniem/aktualizacja
odpowiednich metod statystycznych do oceny przestrzennych wzorcow rdéznorodnosci genomowej.
Indywidualne pobieranie probek jest obiecujacym podejsciem, szczegodlnie w przypadku dziatan
zwigzanych z ochrong i zarzadzaniem przestrzennym. IBS daje lepsza mozliwos¢ projektowania zbioru
probek ze zwigkszona rozdzielczo$cia przestrzenna i pokryciem szerokiego spektrum zmiennych
srodowiskowych, a takze minimalizuje btad, ktory moze zosta¢ wprowadzony przez okre§lone
(odstajace) populacje.

Te dwie innowacje umozliwia nam doktadne zbadanie zmiennosci catego genomu 300 osobnikow
debu szyputkowego oraz 300 osobnikow debu bezszyputkowego i odkrycie mechanizméw lezgcych
u podstaw przestrzennego rozktadu roznorodnosci genomowej. Zweryfikowanych zostanie kilka
istotnych hipotez badawczych dotyczacych organizacji genomoéw, asocjacji pomiedzy genomem
a zmiennymi klimatycznymi, filogeografii oraz stopnia dywergencji i hybrydyzacji miedzy gatunkami
debow. Majac te¢ wiedzg, dokonamy krytycznego przegladu i zaktualizujemy istniejgce wytyczne
dotyczace zarzadzania lesSnymi zasobami genowymi, szczego6lnie w odniesieniu do wyznaczania stref
nasiennych i transferu lesnego materiatu rozmnozeniowego. Wyniki badan beda mialy istotne znaczenie
dla rozwoju genomiki drzew lesnych.



