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Liczba inwazyjnych gatunkdéw obcych ro§nie na catym $wiecie, powodujac szkody w
ekosystemach naturalnych i rolniczych. Inwazje biologiczne obcych gatunkéw uznawane sg obecnie
za jedno z najwigkszych zagrozen dla réznorodnosci biologicznej, ale rowniez dla gospodarki. Sukces
obcych gatunkow w nowym siedlisku jest warunkowany przez ich mozliwosci adaptacyjne, ktore z
kolei sg zalezne od poziomu zmiennos$ci genetycznej. Z badan genetycznych wynika, ze dostosowanie
do nowych warunkow $rodowiskowych moze zachodzi¢ bardzo szybko, nawet w ciagu kilkunastu
pokolen, dlatego proces ewolucyjny, ktory ksztattuje takie nowe adaptacje moze mie¢ podstawowe
znaczenie dla sukcesu inwazyjnych gatunkéw obcych. Inwazje, zwlaszcza gatunkéw owadow, sa
czesto zwigzane z wielokrotnymi introdukcjami osobnikéw pochodzacych ze zréznicowanych
genetycznie populacji, co pozwala na utrzymanie wysokiej réznorodnosci genetycznej w populacjach
inwazyjnych, zapewniajac zrodto adaptacji w nowych siedliskach. Zastosowanie badan
catogenomowych do badania historii inwazji i adaptacji pozwalaja na wykrycie miejsc w genomie,
ktére odpowiadajg za adaptacje do nowych warunkow srodowiskowych. Badania polimorfizmu
pojedynczego nukleotydu (SNP) ale rowniez badania dtuzszych fragmentow genomu, tzw. wariantow
strukturalnych (SV, dtuzszych niz 30 par zasad), ktore czesto sa zwigzane z cechami wspierajgcymi
ekspansj¢ zasiegu pozwalaja rowniez na identyfikacj¢ zdarzen ewolucyjnych, takich jak ekspansje
rodzin gendéw lub aktywnos$¢ transpozonéw, ktére mogg modulowaé sukces inwazji.

W proponowanym projekcie wykorzystamy modele inwazji dwoch gatunkdw pluskwiakdw
zwigzanych z gatunkami drzew iglastych, pochodzacych z Ameryki poinocnej i bedacych w tej chwili
w intensywnej inwazji w Europie, mszycy Cinara curvipes i wtyka amerykanskiego Leptoglossus
occidentalis. Okreslimy mechanizmy genetyczne, ktore mogtyby wyjasnié szybko postepujaca
inwazje. Zidentyfikujemy drogi inwazji obu gatunkéw, liczbe zroznicowanych genetycznie
introdukcji, zmienno$¢ genomu na poziomie populacyjnym i strukture genetyczng populacji. Oba
gatunki roznig si¢ znacznie pod wzgledem strategii reprodukcyjnych i zdolno$ci do rozprzestrzeniania
si¢, co prawdopodobnie wptywa na ich genetyczng strukture populacji i poziom réznorodnosci.
Potencjalnie nizsza populacyjna zmienno$¢ genomowa C. curvipes, ktéra moze by¢ efektem
czg$ciowo partenogenetycznego sposobu rozmnazania i, nizszej niz w przypadku wtyka, tacznosci
miedzy populacjami moze by¢ rownowazona przez sprzyjajace inwazji cechy genomu, takie jak i
ekspansja okreslonych rodzin genow i aktywno$¢ transpozondow. Kontrastujace cechy historii zycia,
dynamika inwazji i plastycznos¢ ekologiczna obu gatunkoéw oferujg wyjatkowa okazje do pordwnania
roznych mechanizméw genomowych, ktére moga ulatwia¢ inwazje gatunkdéw. Nasze badania pozwola
okresli¢, w jaki sposdb historia demograficzna, architektura genomu i interakcje Srodowiskowe
ksztattuja sukces inwazji gatunkow stanowigcych zagrozenie dla ekosysteméw lesnych. Potagczymy
sekwencjonowanie NGS dtugich i krétkich odczytow, oraz sekwencjonowanie pojedynczych
genomoOw i taczne sekwencjonowanie genomow osobnikow pochodzacych z tych samych naturalnych
i inwazyjnych populacji aby uzyska¢ pelny obraz przebiegu inwazji, lokalnych adaptacji i cech
genomu obu gatunkdéw. Zbadamy czy i w jaki sposéb przebiega adaptacja w geograficznym
gradiencie inwazji, sprobujemy zidentyfikowac czy selekcja przebiega podobnie czy rozbieznie
pomigdzy populacjami rodzimymi i inwazyjnymi.



