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Buk zwyczajny (Fagus sylvatica L.) jest waznym gatunkiem drzew lesnych w Europie
Srodkowej, zaréwno z ekonomicznego, jak i ekologicznego punktu widzenia. Jednak pomimo
intensywnych wysitkow $rodowiska naukowego niewiele wiadomo na temat ogolno-
genomowej zmienno$ci tego gatunku, rozktadu tej zmiennosci migdzy populacjami oraz w jaki
sposob zmiennos$¢ ta determinuje potencjat adaptacyjny gatunku w obliczu globalnych zmian
klimatycznych. Ograniczenia te byty czgsciowo spowodowane niedoborem informacji na temat
genomu buka; jednak ostatnio zespoty sktadajgce niniejszy projekt opublikowaty wspolnie
wysokiej jakosci genom referencyjny buka. Podejmowane wspolne wysitki zmierzajace do
zbadania réznorodno$ci genetycznej i jej uwarunkowan na poziomie genomowym buka
powinny by¢ przynies¢ korzysci dla obu krajow, ale rowniez dla calej spotecznosci naukowe;j
i leSnictwa europejskiego. Badania z zakresu genomiki populacji buka na pdinocno-
wschodnich granicach wystepowania gatunku sa szczegodlnie interesujace w kontekscie
ekspansji zasiegu gatunku zwigzanej ze zmianami klimatycznymi.

Stosujac podejécie pelnego sekwencjonowania genomu (WGS), przeprowadzimy
resekwencjonowanie lgcznie 360 o0Sobnikow buka. Zbadamy réznorodno$¢ genetyczng
I zr6znicowanie naturalnych populacji Fagus sylvatica reprezentujacych trzy glowne linie
refugialne tego gatunku (populacje referencyjne), ktore zostaty zdefiniowane w Europie
Srodkowej na podstawie naszych wcze$niejszych badan przeprowadzonych za pomoca metod
skanowania genomow (ddRADseq). Dodatkowo, w oparciu o populacje posrednie w stosunku
do populacji referencyjnych, zbadamy proces admiksji migdzy roznymi liniami refugialnymi
na poziomie genomowym i sprobujemy zidentyfikowac regiony genomu wykazujace asymetrie
admiksji, przypuszczalnie wazne W procesie adaptacji wspomaganej przez admiksje linii
refugialnych. W populacjach referencyjnych zbadamy, w jaki sposob neutralna i adaptacyjna
roznorodno$¢ genetyczna jest przekazywana miodszym pokoleniom i sprobujemy odnalezé
dowody $wiadczace o procesie adaptacji zachodzacej w populacjach zlokalizowanych
w roznych czgéciach zasiggu gatunku. Wyniki badan bgda miaty ogromne znaczenie dla
zrozumienia mechanizméw lezacych u podstaw zmian w neutralnych i adaptacyjnych
regionach genomowych, ktére beda istotne dla zarzadzania zasobami genetycznymi tego
gatunku w kontekscie ochrony genéw, ale takze w praktyce lesnej, w tym hodowli lasu
I wspomaganej migracji.

Oba zespoty badawcze sktadajace niniejszy projekt maja wyraznie okreslone
i uzupehiajgce si¢ obszary dziatalnosci naukowej. Niemiecki zespot ma wieloletnie
doswiadczenie z zakresu genomiki, ewolucji genomow, filogenezy, réoznorodnosci gatunkoéw
I systematyki. Polski zespot ma dos§wiadczenie w zakresie genetyki populacji i genomiki drzew
lesnych, ochrony zasobow genowych, systemu kojarzenia i przeptywu gendéw u roslin,
szczegoblnie u drzew lesnych. Wspotpraca podczas realizacji tego projektu bedzie korzystna dla
obu grup badawczych 1 prawdopodobnie doprowadzi do dlugofalowej wspotpracy
ukierunkowanej na badania z zakresu genomiki populacyjnej.



