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Tytul projektu: Jak cechy zywicieli i Srodowiska le$nego ksztaltujg mikrobiomy chrzaszczy saproksylicznych

Cel projektu: Projekt ma na celu zasadnicze zrozumienie skomplikowanych relacji miedzy dwoma ekologicznie
waznymi gatunkami chrzaszczy saproksylicznych, Cucujus cinnaberinus (rzadki gatunek wskaznikowy dla lasow
bliskich naturalnym) i Ips typographus (pospolity, uwazany za powaznego szkodnika drewna), a takze
powigzanymi z nimi zespotami mikroorganizméw. Poznanie tych interakcji bedzie istotne zar6wno dla ochrony

réznorodnosci biologicznej, jak i zrOwnowazonego zarzadzania lasami.

Opis badan: Planowane badania wykorzystuja innowacyjne zintegrowane podejScie, analizujac zarowno
strukture genetycznya poszczegdlnych chrzgszczy, jak i sktad ich mikrobioméw bakteryjnych i grzybowych.
Wykorzystam istniejace dane genetyczne gospodarzy (ddRADseq) i uzyskamy nowe dane dotyczace mikrobiomu
poprzez sekwencjonowanie amplikonow markerow 16S rRNA i ITS. Ta potaczona analiza pozwoli nam
bezposrednio powigzaé zmienno$¢ genetyczna gospodarza z réznorodnoscia i skladem mikrobiomu,
przezwyciczajac ograniczenia badan, ktore traktowaty te aspekty oddzielnie. Poréwnam te zaleznosci u C.
cinnaberinus i I. typographus, dwoch gatunkéw, ktére naleza do organizméw saproksylicznych, ale wyraznie
odmiennych ekologicznie (rzadki vs powszechny; specjalista laséw naturalnych vs generalista; generalista vs
specjalista pokarmowy drzew), zebranych w lasach bliskich naturalnym i drzewostanach gospodarczych, aby
zrozumie¢, w jaki sposob zarzadzanie lasami wptywa zaré6wno na zywicieli (chrzaszcze), jak i ich mikrobiomy.
Chociaz istniejg pewne wczesniejsze badania dotyczace mikrobiomu tych gatunkéw, zadne z nich nie
uwzgledniato srodowiska jako czynnika, ani nie konfrontowato genetyki zywicieli z roznorodno$cia bakterii lub

grzybow.

Powody podjecia badan: Cucujus cinnaberinus jest kluczowym gatunkiem wskaznikowym, a zrozumienie jego
wymagan ekologicznych, potencjalnie takze determinowanych przez jego mikrobiom, jest niezbedne do
skutecznego planowania strategii ochrony majacych na celu zachowanie cennych ekosysteméw lasow bliskich
naturalnym. Z drugiej strony Ips typographus powoduje znaczne szkody ekonomiczne, a identyfikacja czynnikow
mikrobiologicznych wptywajacych na jego masowe pojawy moze doprowadzi¢ do nowych i przyjaznych dla
srodowiska strategii zwalczania szkodnikéw. Badanie tych dwoch ekologicznie kontrastujacych gatunkéw w
réznych kontekstach srodowiskowych zapewni kompleksowe zrozumienie interakcji zywiciel-drobnoustroje w
ekosystemach lesnych. Dostepno$¢ istniejacych danych genetycznych zywicieli zapewni wyjatkowa okazje do
skutecznego przeprowadzenia tej zintegrowanej analizy.

Oczekiwane istotne wyniki: Oczekujg, ze badania te przyniosa nowe spostrzezenia na temat mikrobiologicznych
podstaw specjalizacji siedliskowych, odpornosci ekologicznej lub zachowan szkodnikow na przykladzie
wybranych kluczowych gatunkéw chrzaszezy. Przewiduje =zidentyfikowanie specyficznych sygnatur
mikrobiologicznych zwigzanych z ograniczonym wystepowaniem C. cinnaberinus i potencjalnych czynnikéw
wywotujacych pojawy I. typographus. Wygenerowany unikalny sparowany zestaw danych genetycznych i
mikrobiomowych bedzie cennym zasobem dla spotecznosci naukowej, prowadzac do znaczacych publikacji w
wiodacych recenzowanych czasopismach. Ponadto odkrycia mogg potencjalnie wplynaé na wytyczne dotyczace
ochrony lasow pierwotnych i1 przyczyni¢ si¢ do rozwoju zrownowazonych praktyk zarzadzania lasami.
Zaprezentowane podejscie mozna w przysztosci rozszerzy¢ na inne taksony, zaleznie od dostgpnych zasoboéw lub
wspolpracy. Podczas gdy sekwencjonowanie amplikonéw dostarczy cennych informacji, przyszta analiza

metagenomiczna moze dodatkowo wyjasni¢ funkcjonalne role zidentyfikowanych zespotéw mikroorganizmow.



