Celem projektu jest rozpoznanie struktury genetycznej skandynawskich populacji jatowca
pospolitego oraz czynnikdw determinujgcych obserwowany wzorzec. Badania zostang
przeprowadzone po raz pierwszy na tak obszernym materiale w tej czesci zasiegu gatunku.
Woczesniejsze prace uwzgledniaty jedynie pojedynczg populacje ze Szwecji (Hantemirova et al.,
2017).

Biorgc pod uwage obserwowang redukcje liczebnosci populacji w pétnocno-zachodniej Europie czy
Srédziemnomorzu w wyniku zmian klimatycznych, degradaciji siedlisk czy braku naturalnej regeneracji
(Garcia et al., 2000; Gruwez et al., 2013), rozpoznanie poziomu zmiennosci skandynawskich populacji
nabiera szczegdlnego znaczenie w kontekscie zachowania biorédznorodnosci zbiorowisk le$nych.
Badania moga stanowi¢ naukowg podstawe plandw ochrony i zarzgdzania zasobami genetycznymi
gatunku, wspierajgc wdrozenie dziatan konserwatorskich z zakresu wspomaganej migracji czy
ratowania genetycznego (genetic rescue). Jest to szczegdlnie wazne dla wielu izolowanych populacji
gatunku, ktore w wyniku intensyfikacji dryfu genetycznego, wsobnosci i braku rekrutacji sg narazone
na erozje genetyczng, co prowadzi do obnizenia potencjatu adaptacyjnego (Frankham et al., 2002).
Potencjat adaptacyjny tkwi w zmiennosci genetycznej, dlatego tak duzg uwage przywigzuje sie do
rozpoznania i zachowania jak najszerszego spektrum zmiennosci w ramach gatunku. Proponowany
projekt podejmuje to zagadnienie.

Wyjasnienie procesow lezgcych u podstaw zréznicowania genetycznego i okreslenie roli czynnikéw
Srodowiskowych ma kluczowe znaczenie dla prawidtowego zarzadzania zasobami gatunku w celu
zapewnienia jego stabilnosci w zmieniajgcym sie Srodowisku (Manel et al., 2003). Rozpoznanie
struktury genetycznej czy czasu dywergencji moze dostarczy¢ informacji na temat wptywu przesztego
klimatu na historie demograficzng populacji - co réwniez nie byto przedmiotem badan.



