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Opis projektu

Zachowanie bioréznorodnosci jest jednym z najwazniejszych probleméw wspotczesnosci,
wynikajacym z utraty siedlisk i zmian klimatu. Lasy sg szczegolnie narazone na dziatalno$¢
cztowieka, z uwagi na ich rol¢ w produkcji drewna. Jednoczesnie drewno jest mikrosiedliskiem,
w ktorym zyja liczne organizmy zwane saproksylicznymi. Bakterie, grzyby i bezkregowce
odpowiadajg za rozktad drewna i uwalnianie mikroelementéw do gleby, zamykajac w ten sposob
obieg materii w lasach. Wiele organizmoéw saproksylicznych zalezy od martwego drewna,
podczas gdy inne wykorzystuja drewno zywych drzew. Dostepnosé, jakos¢ i ilos¢ martwego
drewna w wielu lasach jest powaznie ograniczona z powodu wymagan produkcji drewna w
ramach prowadzonej gospodarki lesnej. Zmusza to wiele gatunkéw do zasiedlania tylko
pozostatosci lasow naturalnych (glownie na obszarach chronionych). Dla wielu rzadkich
gatunkow zyjacych w drewnie moze to by¢ ostatnia okazja do tego typu badan. Inne organizmy
saproksyliczne korzystajg z gospodarki lesnej, a niektore z nich mogg by¢ nawet szkodliwe dla
le$nictwa, zwlaszcza podczas masowych pojawow. Dla wlasciwej ochrony rzadkich i
zagrozonych taksonow oraz efektywnego zarzadzania gatunkami masowymi (tzw. szkodnikami)
konieczne jest zrozumienie, co decyduje o Zywotno$ci i strukturze ich populacji. Dzigki
opracowaniu nowoczesnych technik sekwencjonowania i genotypowania DNA mozliwe jest
obecnie szczegdtowe badanie polimorfizmu genetycznego w celu zrozumienia czynnikow i
procesow mikroewolucyjnych, ktore ksztaltuja strukturg populacji. Dodanie cech
srodowiskowych do danych genetycznych (poprzez genetyke krajobrazu) umozliwia znalezienie
odpowiedzi na pytanie, ktore cechy srodowiska (np. dostepnos¢ i tacznos¢ starych lasow, ilos¢ i
jako$¢ martwego drewna itp.) determinuja polimorfizm genetyczny populacji saproksylicznych
chrzaszczy.

W tym projekcie proponujemy wykorzystanie gatunkow chrzaszczy saproksylicznych, zaréwno
reliktow lasow puszczanskich, jak i taksonéw pospolitych (w tym o masowych pojawach), o
roznych cechach gatunkowych (takich jak relacje filogenetyczne i troficzne, specjalizacja
siedliskowa i pokarmowa) w celu znalezienia odpowiedzi na nastgpujace pytania.

Najpierw zastanowimy sig¢, jak polimorfizm genetyczny populacji chrzgszczy saproksylicznych
zmienia si¢ w lasach o réznej jakosci siedlisk i ilosci mikrosiedlisk. Po drugie, chcemy wiedzie¢,
w jaki sposob czas trwania ochrony pozwala na zachowanie wysokiej zmiennos$ci genetycznej
populacji chrzaszezy saproksylicznych. Dzigki trzeciemu pytaniu dowiemy sig, jak przestrzenne
rozmieszczenie odpowiednich ptatéw determinuje dynamike meta-populacji chrzaszczy
saproksylicznych. Nastegpnie sprawdzimy, jak odlegto$¢ do ostoi w starodrzewach zmniejsza
polimorfizm genetyczny populacji chrzaszczy saproksylicznych. Na koniec planujemy zbadaé, w
jaki jest wptyw cech takich jak specjalizacja, liczebnos¢ i filogeneza, na genetyke populacji
chrzaszczy saproksylicznych.

Planujemy zebra¢ wybrane gatunki saproksylicznych chrzagszczy z wielu stanowisk w
starodrzewach, lasach chronionych i uzytkowanych gospodarczo. Pobieranie probek skoncentruje
sie na polskich lasach, poniewaz w tym kraju wciaz istniejg lasy puszczanskie, znane jako ostoje
reliktowych gatunkow chrzaszezy zwiazanych z martwym drewnem. Zgromadzone chrzaszcze
zostang poddane genotypowaniu przy uzyciu technologii sekwencjonowania nowej generacji i
nowoczesnej bioinformatyki, co pozwoli na opis polimorfizmu molekularnego. Nastepnie
powiagzemy dane genetyczne z informacjami o warunkach srodowiskowych w miejscach pobrania
préb oraz z cechami gatunkow.

Wyniki proponowanego projektu beda o szerokim znaczeniu dla dziedzin genetyki krajobrazu,
ekologii molekularnej lub ochrony réznorodnosci biologicznej, a takze dla dziedzin
specyficznych, takich jak entomologia i lesnictwo. Liczymy, ze informacje na temat czynnikow
srodowiskowych i cech gatunkowych wplywajacych na polimorfizm genetyczny populacji
saproksylicznych chrzgszczy pobudza naukowcdéw do nowych pomystéw badawczych. Obszerny
zbior probek tkanek i DNA oraz dane sekwencyjne wygenerowane w ramach projektu postuza
jako cenne zrodto dla migdzynarodowej spotecznosci badawczej w dziedzinie biologii i leSnictwa.
Wiele organizméw saproksylicznych przezywa powazny kryzys bior6znorodnosci, podczas gdy
inne powoduja powazne problemy w le§nictwie. Aby rozwigzac¢ powyzsze problemy badawcze,
udostgpnimy nasze wyniki réwniez stuzbom i organizacjom zajmujacym si¢ ochrong przyrody
oraz administracji le$nej. Spodziewamy sig, ze ten projekt umozliwi odpowiednie planowanie
ochrony zagrozonych taksonow i skuteczne zarzadzanie gatunkami o masowych pojawach.
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