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Wspotczesne populacje organizmow sg coraz czgsciej narazone na gwattowne zmiany srodowiskowe
— od zmian klimatycznych i utraty siedlisk po rozprzestrzenianie si¢ szkodliwych patogendéw. Czynniki te
wywieraja silng presj¢ selekcyjng, wymagajac od populacji szybkiego przystosowania. Jednym z kluczowych
mechanizméw umozliwiajacych takg reakcje jest adaptacja poligeniczna polegajaca na subtelnych,
skoordynowanych zmianach czestosci alleli w wielu genach jednocze$nie. Wykrycie tego procesu
w naturalnych populacjach jest jednak trudne, jesli korzystamy wytgcznie z tradycyjnych metod genetyki
ilosciowej. Dlatego niezbgdne jest zastosowanie najnowocze$niejszych podej$s¢ genomiki obejmujacych
sekwencjonowanie pelnych genoméw populacji oraz analizy asocjacyjne catego genomu, zintegrowane
z metodami predykcji genomowej. Takie potaczenie pozwala precyzyjnie przewidywac potencjal adaptacyjny
i reakcje na selekcje. Badania nad zmianami czestosci alleli przed i po pojawieniu si¢ nowej presji selekcyjnej,
a takze analiza r6znych klas wiekowych w obrebie tej samej populacji, umozliwiajg lepsze zrozumienie
dynamiki adaptacji poligenicznej. Jest to szczegolnie istotne w przypadku drzew leSnych, ktore dzigki swojej
dlugowiecznoséci i licznym pokoleniom potomnym stanowia wyjatkowy model do $ledzenia zmian
adaptacyjnych zachodzacych w czasie.

Mozliwo$¢ zastosowania tych zaawansowanych podejs¢ genomowych jest szczegdlnie obiecujgca
w przypadku jesionu wyniostego (Fraxinus excelsior L.), ktory obecnie mierzy si¢ z podwojnym zagrozeniem:
choroba wywotang przez inwazyjnego grzyba Hymenoscyphus fraxineus oraz nadciagajaca inwazja
szmaragdowego $widra jesionowego (Agrilus planipennis). Od momentu wykrycia choroby w Polsce w 1990
roku, patogen ten spowodowal spustoszenie wsrdd jesionOw na terenie catej Europy, a najnowsze dane
wskazujg na alarmujace wskazniki $miertelnosci siggajace nawet 100% w lasach naturalnych. Pojawienie si¢
nowego inwazyjnego patogenu wywolato silng presj¢ selekcyjna, ktora, w polaczeniu z dziedziczng
zmienno$cig odporno$ci w populacji, moze szybko prowadzi¢ do znaczacych zmian w czestos$ciach alleli
genow zwigzanych z odpornoscig. Co wigcej, intensywnos¢ tej selekeji r6zni si¢ wérdod grup wiekowych
jesionow.

Glownym celem proponowanych badan jest odkrycie i scharakteryzowanie mechanizmow
ewolucyjnych lezacych u podstaw adaptacyjnych odpowiedzi populacji jesionu wyniostego na silng presje
selekcyjng wywierang przez inwazyjny patogen grzybowy H. fraxineus. Pelne zrozumienie dynamiki tego
procesu bedzie mozliwe dzigki zintegrowaniu podejscia genomowego z analizg czynnikow Srodowiskowych.
W tym celu przeprowadzimy szczegdtowa analize rdznorodnosci genomowej badanych populaci,
koncentrujac si¢ na zmienno$ci ujawnianej we wszystkich dostgpnych polimorfizmach obejmujacych caty
genom — w tym SNP, insercjach/delecjach (InDel) oraz wariantach strukturalnych (CNV, PAV, inwersje,
translokacje 1 duplikacje fragmentdéw DNA). Badania obejmg trzy naturalne populacje w Polsce (Czerwony
Dwor, Jawor i Kwidzyn) oraz trzy grupy wiekowe: siewki, mtodsze drzewa i1 doroste osobniki. Pozwoli to na
ocen¢ zalezno$ci odpowiedzi adaptacyjnych od wieku, zarowno w obregbie pojedynczych populacji, jak
1 pomiedzy nimi. Aby o0siggna¢ te cele, wprowadzimy dwie innowacje.

Pierwsza innowacjg bedzie wykorzystanie szacowanych genomowych wartosci hodowlanych
(GEBVs) do identyfikacji adaptacji poligenicznej. Dokonamy tego poprzez pordwnanie przewidywanych
GEBVs (opartych na pokrewienstwie genetycznym) z obserwowanymi GEBVs (opartymi na markerach
zwigzanych z odporno$cig), zarowno w obrgbie, jak i pomi¢dzy populacjami. Analiza tych poréwnan
w roznych klasach wiekowych pozwoli okresli¢, czy zaobserwowane zmiany czgstos$ci alleli wynikaja z presji
selekcyjnej czy ze specyficznej struktury genetycznej populacji. Dodatkowo, przy uzyciu macierzy
pokrewienstwa genomowego, oszacujemy odziedziczalno$¢ odpornosci jesionu na patogen H. fraxineus
w populacjach naturalnych.

Drugg innowacja bedzie zintegrowanie danych srodowiskowych z danymi genomowymi, aby zbadac,
jak zmienno§¢ warunkéw $rodowiskowych wplywa na adaptacyjne reakcje populacji jesionu wyniostego.
Analizujgc dane o stanie zdrowotnym drzew w powigzaniu z czynnikami srodowiskowymi, bedziemy mogli
ustali¢, w jaki sposob rozne warunki srodowiskowe moduluja odpowiedz adaptacyjna na presj¢ selekcyjna.
Ponadto zidentyfikujemy interakcje genotyp—$rodowisko, ktore moga zwigksza¢ lub ogranicza¢ potencjat
adaptacyjny jesionow.

Te dwa innowacyjne podejscia zapewnig kompleksowy wglad w dynamike adaptacyjnych odpowiedzi
populacji jesionu wyniostego, ksztaltowanych przez zmiennos$¢ genetyczna, sSrodowiskowa oraz ich wzajemne
interakcje. W przeciwienstwie do wczesniejszych badan, ktore skupiaty si¢ oddzielnie na analizie genomowe;j
lub identyfikacji czynnikdéw sSrodowiskowych, niniejsze podejsScie unikalnie taczy oba te aspekty, aby
uchwyci¢ ztozong dynamike interakcji genetyki, srodowiska i adaptacji w przypadku dlugowiecznego gatunku
drzewa. Projekt dazy do opracowania solidnych podstaw dla strategii ochronnych, uwzgledniajgcych nie tylko
odpornos$¢ na zamieranie jesionu, ale rowniez potencjalne przyszle zagrozenia, takie jak szmaragdowy $wider
jesionowy. Wyniki badan przyczynig si¢ do tworzenia bardziej odpornych populacji jesionu dzieki
zastosowaniu narzedzi genomiki w programach hodowlanych, a takze do zréwnowazonego zarzadzania
zasobami le$nymi.



