Opis ramowego tematu badan

Informacje ogdlne

Instytut: Instytut Ochrony Przyrody PAN.

Temat badawczy: Struktura genomu dwdch inwazyjnych gatunkéw pluskwiakéw
(Hemiptera): Cinara curvipes oraz Leptoglossus occidentalis, a sukces ich inwazji poza

naturalnym zasiegiem.
Dyscyplina naukowa: nauki biologiczne.

Imie i nazwisko potencjalnego promotora: dr hab. Aleksandra Biedrzycka.

Podstawowe informacje o temacie badawczym

Stypendium doktoranckie jest finansowane w ramach stypendium naukowego w projekcie
NCN OPUS ,,Sukces inwazji przez pryzmat genomiki: wglad w réznorodnos¢ catogenomowa
inwazyjnych pluskwiakéw” o numerze: 2025/57/B/NZ8/01241. Kierownik projektu:

dr hab. Aleksandra Biedrzycka.

Liczba pojawiajacych sie na swiecie obcych gatunkdéw stale rosnie, powodujgc szkody

w ekosystemach. Dlatego niezwykle wazne jest poszukiwanie cech gatunkéw inwazyjnych,
ktore zapewniajg im sukces. Badania przy uzyciu sekwencji catych genomdéw umozliwiajg
Sledzenie proceséw inwazji, identyfikacje regiondw genomu zaangazowanych w adaptacje
do nowych obszaréw oraz okreslenie wtasciwos$ci genomu potencjalnie utatwiajgcych
inwazje.

W projekcie wykorzystane zostang dwa inwazyjne gatunki owaddéw z rzedu pluskwiakéw
(Hemiptera): Cinara curvipes oraz Leptoglossus occidentalis, jako modele do badania
genetycznych mechanizmow sukcesu inwazyjnego. Zastosujemy dane catogenomowe w celu
analizy zréznicowania genomowego populacji na poziomie polimorfizmdéw pojedynczych
nukleotyddéw (SNP) oraz wariantéw strukturalnych (SV), ktore mogg wywotywac efekty
fenotypowe i czesto sg powigzane z cechami sprzyjajgcymi ekspansji. Sprawdzimy réowniez
czy ekspansje specyficznych rodzin gendéw i aktywnos¢ transpozondéw (TE), ktére moga

modulowac sukces inwazji.

Gtéwne pytania badawcze

Czy struktura genomu ma znaczenie dla sukcesu gatunkéw inwazyjnych? Jak gatunki
inwazyjnych owaddw o réznych cechach historii zyciowych adaptuja sie do srodowiska poza

ich naturalnym zasiegiem? Jaka role w ich adaptacji odgrywajq bakteryjne symbionty?
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W proponowanym projekcie okreslimy mechanizmy genetyczne, ktére mogtyby wyjasnic
szybko postepujaca inwazje. Zidentyfikujemy drogi inwazji obu gatunkéw, liczbe
zréznicowanych genetycznie introdukcji, zmiennosé genomu na poziomie populacyjnym

i strukture genetyczng populacji. Oba gatunki réznig sie znacznie pod wzgledem strategii
reprodukcyjnych i zdolnosci do rozprzestrzeniania sie, co prawdopodobnie wptywa na ich
genetyczng strukture populacji i poziom réznorodnosci. Potencjalnie nizsza populacyjna
zmiennos¢ genomowa C. curvipes, ktéra moze by¢ efektem cze$ciowo partenogenetycznego
sposobu rozmnazania i, nizszej niz w przypadku wtyka, facznosci miedzy populacjami moze
by¢ réwnowazona przez sprzyjajace inwazji cechy genomu, takie jak i ekspansja okreslonych
rodzin gendw i aktywnos¢ transpozondéw. Kontrastujgce cechy historii zycia, dynamika
inwazji i plastycznos¢ ekologiczna obu gatunkdw oferujg wyjatkowa okazje do poréwnania

roznych mechanizmoéw genomowych, ktére moga utatwiaé inwazje gatunkow.

Podstawowe metody/opis pracy

Wybrany kandydat bedzie zaangazowany w sekwencjonowanie de novo, sktadanie,

a nastepnie adnotacje genomu C. curvipes. Ponadto genomy obu gatunkéw beda
analizowane pod katem zmiennosci strukturalnej, zawartosci transpozondéw oraz ekspans;ji
rodzin gendw potencjalnie zwigzanych z przezyciem poza naturalnym zasiegiem
wystepowania.

Analizowana bedzie rdwniez obecnos¢ fakultatywnych bakteryjnych endosymbiontéw u obu
gatunkéw w populacjach rodzimych i inwazyjnych jako potencjalnego czynnika sprzyjajgcego
inwazyjnosci. Badania obejmg prace laboratoryjne, ale gtéwny nacisk bedzie potozony

na analizy bioinformatyczne.

Dodatkowe informacje

Kandydat musi posiadac (lub uzyskaé do wrzesnia 2026 r.) tytut magistra. Poszukujemy osdb:

e zainteresowanych genomika ewolucyjng i populacyjng,
e posiadajacych doswiadczenie lub zainteresowanie analizami bioinformatycznymi,
e z dobrg znajomoscig jezyka angielskiego oraz umiejetnosciami komunikacyjnymi
i organizacyjnymi.
Doswiadczenie w analizach genomiki populacyjnej, pracy w srodowisku R i systemie Linux

oraz w laboratorium genetycznym bedzie dodatkowym atutem, lecz nie jest wymagane.
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Dane o potencjalnych wspétpracownikach

Praca doktorska bedzie wykonywana pod opieka dr hab. Aleksandry Biedrzyckiej, specjalistke
w zakresie genetyki ewolucyjnej, konserwatorskiej i genetyki inwazji, oraz dr Pierre’a
Nouhaud, genetyka ewolucyjnego zajmujgcego sie rodzimymi i inwazyjnymi populacjami
stawonogow-szkodnikéw, eksperta w dziedzinie sktadania genomdw, analizy wariantow

strukturalnych i aktywnosci elementéw transpozycyjnych.

Doktorant bedzie realizowat badania w Instytucie Ochrony Przyrody Polskiej Akademii Nauk
w Krakowie i stanie sie cztonkiem zespotu zajmujgcego sie genomika inwazji. Praca bedzie
prowadzona we scistej wspotpracy z dr. Pierre’em Nouhaud — zaréwno zdalnie, jak i podczas
pobytéw w INRAE — CBGP, Narodowym Instytucie Badan Rolnictwa, Zywnosci i Srodowiska
(INRAE) w Marsylii, Francja.
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