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C) Omoéwienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikow

Badania nad zroznicowaniem genetycznym populacji tosia w Europie byly
realizowane w ramach projektu ,,Zos (Alces alces) - Struktura genetyczna populacji w
Europie Srodkowo-Wschodniej oraz czynniki jq determinujgce” finansowanego ze $rodkow
MNISW. Materiat do tego projektu zbierany byt rowniez w ramach projektu finansowanego z
7 PR UE pt.: "Biodiversity of East-European and Siberian large mammals on the level of
genetic variation of populations — BIOGEAST”, a takze projektu Migdzynarodowego
Wspotfinansowanego pt: ”Bioréznorodnos¢ wschodnio-europejskich i syberyjskich duzych
ssakow na poziomie genetycznej zmiennosci populacji”, finansowanego ze srodkéw MNiSW.
Zbiér materiatow wykorzystanych w tych badaniach byt prowadzony w ramach wspotpracy
naukowej z réznymi instytucjami w Kraju i za granica, gtownie z obszaru Europy p6inocnej,

srodkowej 1 wschodniej. Efektem tej wspotpracy sa publikacje naukowe, w ktorych
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wspoétautorami sg m.in. osoby dostarczajagce material do badan. Analizy statystyczne
uzyskanych danych byly realizowane we wspotpracy z prof. dr. Krisem Hundertmarkiem z
Department of Biology and Wildlife, University of Alaska w Fairbanks, USA w ramach
realizacji projektu finansowanego z 7. PR UE, Research Potential in Conservation and
Sustainable Management of Biodiversity - BIOCONSUS.
Wstep

Do niedawna istniaty tylko dane na temat zréznicowania genetycznego europejskiego
tosia w lokalnych populacjach, brakowato natomiast informacji dotyczacych struktury
genetycznej tego gatunku w skali catego, ciaglego zasiegu w Europie. Lo$ przetrwat
maksimum ostatniego zlodowacenia w kilku regionach potudniowej, Srodkowej i wschodniej
Europy (Sommer i Nadachowski 2006, Kosintsev 2007). Po ustapieniu lodowca tosie
zasiedlity niemal caly kontynent europejski z wyjatkiem jego poludniowych krancow.
Najwickszy zasieg w Europie gatunek ten osiggnat ok. 10 000 lat temu (Schmolcke i Zachos
2005), a nastepnie zaczal si¢ on kurczy¢. Na przelomie XIX 1 XX wieku liczebnos¢ tego
gatunku byla najnizsza i przetrwat on tylko w kilku niewielkich populacjach w Fennoskandii,
na obszarze dzisiejszej wschodniej Polski i Biatorusi. Najwigksza populacja tego gatunku
przetrwala prawdopodobnie na obszarze europejskiej czesci Rosji (Filonov 1983). Po drugiej
wojnie Swiatowe] populacja losia zaczeta wzrasta¢ 1 obecnie gatunek ten wystepuje W
poéinocnej, wschodniej i centralnej Europie. Do wzrostu jego liczebnosci w Polsce przyczynita
si¢ takze udana reintrodukcja tego gatunku do Puszczy Kampinoskiej w latach 50-tych XX
wieku (Dzigciotowski and Pielowski 1993).
Cel badan

Celem badan bylo zbadanie zrdznicowania genetycznego, Struktury genetycznej oraz
przepltywu gendéw w populacji tosia w Europie na podstawie analiz mitochondrialnego DNA

(mtDNA) i mikrosatelitarnego DNA, a takze porownanie wynikow tych analiz z historig
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populacji oraz rozmieszczeniem szczatkow kopalnych tego gatunku na tym obszarze.
Zalozono, ze wyniki badan mtDNA pozwolg rowniez na identyfikacje potencjalnych refugiow
tosia z okresu maksimum ostatniego zlodowacenia oraz umozliwig okreslenie roli r6éznych
czynnikow wplywajacych na obecnie obserwowana strukture i zrdznicowanie genetyczne
tego gatunku.

Wyniki

Na podstawie analiz fragmentu regionu kontrolnego mtDNA (538 pz) wyekstrahowanego
Z 657 prob zebranych niemal z catego, cigglego zasiegu europejskiego tosia (w sumie 16
lokalizacji), stwierdzono (praca 1), ze na badanym obszarze wyst¢puja 3 klady europejskiej
linii tego gatunku: wschodnia, zachodnia i centralna. Jedynie kilka osobnikow nalezacych do
linii azjatycko-amerykanskiej zidentyfikowano wsrod prob pozyskanych z Estonii. W sumie
na obszarze Europy zidentyfikowano 17 haplotypéw mtDNA. Rozmieszczenie przestrzenne
trzech zidentyfikowanych kladéw jest rozne, cho¢ zasiegi dwoch z nich naktadaja si¢ (Ryc.
1). Najwiecej badanych osobnikow nalezato do kladu wschodniego, ktorego zasi¢g rowniez
jest najwiekszy I nie wystepuje jedynie w Skandynawii. Klad zachodni, drugi co do wielkosci
zasiegu, wystepuje gtownie w Skandynawii i centralnej Polsce. Niewielki jego udziat
odnotowano wsrod tosi z Europy wschodniej. Kladem o najmniejszym zasi¢gu i najmniejszej
liczbie haplotypow okazat si¢ klad centralny. Najwigkszy jego udziat stwierdzono wsrod
osobnikow z potnocno-wschodniej Polski i zachodniej Biatorusi (Ryc. 1). Na podstawie
analiz filogenetycznych z wykorzystaniem dwoch réznych temp mutacji obliczonych dla
bydta (Bradley i in. 1996) i zubra (Burzynska i in. 1999) stwierdzono, ze trzy klady mtDNA
wyewoluowaty 35000 — 20000 lat temu, czyli w okresie maksimum ostatniego
zlodowacenia. Zaden z kladéw nie jest obecnie w ekspansji demograficznej, co wynika m.in.
z ksztattu skonstruowanej sieci haplotypow. Na podstawie przeprowadzonych analiz

stwierdzono, ze najwigksze zréznicowanie mtDNA (zarowno pod wzgledem zroznicowania
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Ryc. 1. Geograficzne rozmieszczenie haplotypéw tosia (Alces alces) w Europie,
nalezgcych do kladu wschodniego, zachodniego i centralnego oraz ich udziat w lokalnych

populacjach.
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haplotypowego, jak i nukleotydowego) wystepuje wsrod losi zamieszkujacych wschodnig
Polske, zachodnig Biatorus, potudniowa Norwegi¢ 1 pdéinocng Finlandi¢. Najmniej zmienne,
okazaty si¢ losie ze Szwecji i potudniowej Finlandii. Ponadto wykazano, ze na badanym
terenie z najwickszym prawdopodobienstwem wystepuja trzy lub cztery subpopulacje
wyznaczone na podstawie analiz mtDNA tosia: jedna lub dwie w Skandynawii, trzecia
obejmujaca swym zasiggiem cata Europ¢ Wschodnig oraz Finlandi¢ i czwarta (najmniejsza)
zasiedlajagca centralng Polsk¢ 1 pochodzaca w znacznej cze$ci od osobnikéw
reintrodukowanych do Puszczy Kampinoskiej w XX wieku. Zidentyfikowane subpopulacje
nie wykazuja ekspansji demograficznej. Stwierdzono ich zgodno$¢ z modelem ekspansji
przestrzennej. Wykazano rowniez, ze badane subopulacje przeszty w przesztosci przez efekt
,waskiego gardta”: ich zrdéznicowanie genetyczne uleglo redukcji na skutek znacznego
spadku liczebnosci populacji.

Dane uzyskane z analiz mtDNA zostaly réwniez wykorzystane do obliczenia efektywnej
wielkos$ci populacji. Wykazano, ze byta ona stata od okresu maksimum ostatniego
zlodowacenia, ale ulegta znacznemu zmniejszeniu w ciggu ostatnich 3000 lat do ok. 1750
osobnikow dzisiaj. Nastepnie odtworzono histori¢ demograficzng populacji za pomoca
metody ABC (ang. approximate Bayesian computation). Najbardziej prawdopodobny z
testowanych modeli zakladat, ze trzy clady mtDNA losi w Europie rozdzielity si¢ okoto
28 000 lat temu, czyli w okresie ostatniego zlodowacenia, a nastepnie ok. 9000 lat temu (w
czasie postglacjalnej migracji) klady wschodni i centralny potaczyly sie. Mediana
szacowanego ostatniego znaczacego spadku liczebnosci wynosi 1800 lat temu.

Analizy mikrosatelitarnego DNA (praca 2) pozwolily na okreslenie, jak postglacjalna
rekolonizacja, historia demograficzna i Morze Baltyckie (jako bariera geograficzna),
wplywaja na obecnie obserwowang strukture genetyczng populacji. Przeanalizowano 694

proby tosia z 16 lokalizacji w Europie z wykorzystaniem 14 loci mikrosatelitarnych. Na
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podstawie analiz przeprowadzonych w programie Geneland (Guillot i in. 2005), ktéry poza
frekwencjg alleli wykorzystuje w obliczeniach rozmieszczenie prob w przestrzeni, wykazano,
ze zbadana populacja z najwigkszym prawdopodobienstwem sktada si¢ z dwoch subpopulacji:
jednej mniejszej, zasiedlajacej Skandynawie¢ i1 drugiej, znacznie wigkszej, obejmujacej
pozostalg czes$¢ terenu badan. Analizy przeprowadzone w programie Structure (Pritchard i in.
2000, Falush i in. 2003), ktory na podstawie frekwencji alleli grupuje osobniki w genetyczne
klastry, spelniajace zalozenia rownowagi Hardy’ego-Weinberga, wykazaly, ze na badanym
terenie wystepuja dwie subpopulacje tosia, ktorych rozmieszczenie w przestrzeni odpowiada
zasiggom subpopulacji wyznaczonych w programie Geneland. Wigkszg z nich program
Structure na kolejnych etapach analiz rozdzielit na 3 klastry. W sumie na obszarze badan
stwierdzono 4 klastry mikrosatelitarnego DNA tosia (Ryc. 2), ktorych obecno$¢ moze
wynikaé z historii badanej populacji. Pierwszy z nich wystepuje w Skandynawii, drugi
gléwnie w Finlandii, trzeci obejmuje swym zasiggiem niemal caly teren badan (w réznych
proporcjach w roznych lokalizacjach) z wyjatkiem Skandynawii, a do czwartego naleza
osobniki pochodzace z centralnej i wschodniej Polski i zachodniej Biatorusi. Dalsze analizy
wykazaty obecno$¢ wewnetrznej struktury w subpopulacji skandynawskiej, w ktorej tosie z
potnocnej czesci Norwegii okazaly si¢ odrgbne genetycznie od tosi z potudniowej czgsci tego
kraju i Szwecji (Ryc. 2).

Wykonano takze analizy sPCA (ang. spatial principal component analysis) oraz DAPC
(ang. dicriminant analysis of principal components), ktore rowniez wykazaly wyrazne
podzialy w badanej populacji 1 znaczne roznice genetyczne miedzy osobnikami z
poszczegolnych czeSci Fennoskandii, a takze wewnatrz subpopulacji kontynentalnej oraz
znaczacg odrgbnos¢ genetyczng tosi ze Skandynawii 1 pozostatej czgsci zasiggu tego gatunku.
Analizy te wskazaly tez obszary w centralnej czg$ci zasiggu europejskiego tosia, gdzie

Mieszajg si¢ osobniki z réznych genetycznych grup.
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Ryc. 2. Panel goérny: rozmieszczenie 1 udzial klastréw mikrosatelitarnego DNA
wyznaczonych przez program Structure dla K = 4. Przerywang linig zaznaczono granice 6
badanych grup tosia. Panel dolny: klastry mikrosatelitarnego DNA wyznaczone przez
program Structure dla K = 2, K =4 i K = 3 (ostatnia cz¢$¢ dolnego panelu dotyczy tylko
skandynawskiej subpopulacji tosia); kazda linia pionowa oznacza jednego osobnika, kazdy
kolor oznacza jeden klaster.
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W kolejnym etapie badang populacj¢ tosia podzielono na 6 grup na podstawie udziatu
poszczegolnych 4 klastrow wyznaczonych w analizach Structure w 16 lokalizacjach (Ryc. 2),
z ktérych pochodzily badane proby i obejmujacych: 1) Skandynawie, 2) Finlandig, 3) Estonig,
Lotwe i zachodnig Rosj¢, 4) wschodnig Biatorus, Litwe, Ukraing i potudniowo-wschodnig
Polskg, 5) Polske, obwod kaliningradzki w Rosji i zachodnig Biatoru§ oraz 6) podinocna,
centralng i wschodnig Rosj¢. Najwigksze bogactwo alleliczne stwierdzono w grupie nr 6, a
najwicksza liczbe alleli prywatnych w grupach nr 4 1 6. Grupy te, obok grupy nr 3
charakteryzowaty si¢ takze najwyzsza heterozygotycznoscia. Najmniej zrdznicowana
genetycznie okazal si¢ grupa skandynawska (nr 1), ktéra miala jednoczes$nie najwyzszy
wskaznik wsobno$ci. Wskaznik zroznicowania genetycznego (Fst) migdzy badanymi grupami
tosi wahat si¢ od 0,001 i 0,075 i w niemal wszystkich (poza jednym) przypadkach byt
statystycznie istotny. Najwigksze wartosci Fst stwierdzono pomiedzy grupg skandynawska i
pozostatymi.

Sprawdzono takze, czy w badanej populacji istnieje izolacja przez dystans, tzn. czy
zréznicowanie genetyczne (wyrazone poprzez liniowy wskaznik Fg) istotnie wzrasta wraz z
odlegloscig geograficzng pomiedzy poszczegdlnymi lokalizacjami 1 osobnikami. W obydwu
przypadkach te zaleznosci byly istotne statystycznie, ale lepszym modelem okazat si¢ taki, w
ktorym zastosowano odlegloéci geograficzne uwzgledniajagce obecno$¢ Morza Baltyckiego
jako bariery migracyjnej (odlegtosci obliczono uwzgledniajgc tylko droge Iladows).
Genetyczne zroznicowanie najszybciej wzrastalo wraz z odlegloscia w przypadku par
lokalizacji skandynawskich 1 finskich, cho¢ zalezno$§¢ ta byla na granicy istotno$ci
statystycznej (P = 0,059). Zalezno$ci pomiedzy parami skandynawskimi i kontynentalnymi

oraz tylko pomiedzy kontynentalnymi byty stabe i statystycznie nieistotne.
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Na podstawie przeprowadzonych badan stwierdzono duza zgodno$¢ miedzy struktura
genetyczng europejskiej populacji tosia wyznaczong na podstawie analiz DNA
mitochondrialnego i jadrowego. Strefa kontaktu dwoch (zachodniego i wschodniego) kladow
mtDNA znajduje si¢ w tym samym obszarze, co strefa kontaktu dwoéch gléwnych
subpopulacji  (skandynawskiej i kontynentalnej) wyznaczonych na podstawie analiz
mikrosatelitarnego DNA. Takze w subpopulacji kontynentalnej, rozmieszczenie klastrow
mikrosatelitarnego DNA w duzym stopniu odpowiada zasiggom poszczegdlnych kladéw
MtDNA. Na przyktad obszar, gdzie dominuje udziat klastrow drugiego i trzeciego, pokrywa
si¢ z rozmieszczeniem kladu wschodniego, a zasigg klastra czwartego obejmujacego Polske i
Bialoru§ odpowiada rozmieszczeniu kladu centralnego. Korelacje udzialu poszczegélnych
klastrow mikrosatelitarnego DNA z udzialem odpowiadajacych im kladom mtDNA w 16
badanych lokalizacjach sg istotne statystycznie.

Przeprowadzone analizy ABC uwzgledniajace podziat badanej populacji tosia na 4 klastry
wyznaczone w programie Structure wykazaly, ze najlepszy model opisujacy historig
demograficzng populacji, zaktada, ze pierwszy podziat na subpopulacje skandynawska i
kontynentalng nastapit ok. 29 000 lat temu, na poczatku okresu maksimum ostatniego
zlodowacenia. Dalszy podzial populacji na obecnie wystepujace klastry nastgpit znacznie
pozniej 1 prawdopodobnie zwigzane jest z przej$ciem populacji przez ,,waskie gardto”, ktore
miato miejsce ok. 1250 lat temu.

Dane dotyczace analiz mikrosatelitarnego DNA losia zostaty rowniez wykorzystane do
oszacowania, czy 1 w jakim stopniu nastepuje przeptyw gendow w badanej populacji tosia w
Europie (praca 3) zarowno pomigdzy 16 lokalizacjami, jak i 6 grupami opisanymi w
poprzedniej pracy. Wykazano, ze istnieja znaczne rdznice w tempie migracji w kazdej z
dwoéch gléwnych subpopulacji tosia w Europie, wyznaczonych na podstawie wczes$niejszych

analiz genetycznych. Wspotczynnik autokorelacji byl statystycznie istotny na dystansie 300-
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400 km w Skandynawii i 400-500 km w subpopulacji kontynentalnej. W catej populacji tosia
w Europie istotna struktura genetyczna jest widoczna na dystansie 500-600 km. Wartos¢
wspotczynnika autokorelacji w subpopulacji skandynawskiej byta dwukrotnie wyzsza niz w
subpopulacji kontynentalnej i do odlegtosci 300 km warto$¢ ta byla mniej wiecej stata, ale
gwaltownie malata na dystansie 300-400 km. W czg$ci kontynentalnej zasiggu tosia warto$¢
wspotczynnika autokorelacji wolno spadata na dystansie do 500 km.

Stwierdzono, na podstawie testu przypisania (ang. assigment test), ze przeptyw genow
pomiedzy trzema lokalizacjami (demami) w subpopulacji skandynawskiej jest znacznie
nizszy niz pomiedzy pozostatymi lokalizacjami. Najintensywniejszy przeptyw genow
zaobserwowano miedzy czterema demami zasiedlajagcymi kraje nadbattyckie i Biatorus, a
takze miedzy tosiami z poétnocno-wschodniej oraz centralnej czesci europejskiej czegsci Rosji.
Przeplyw gendow migdzy parami demow spadal wraz ze wzrostem odlegto$ci migedzy nimi, ale
wykazano, ze istniejg istotne roznice pomiedzy poszczegdlnymi lokalizacjami. Najstabszy
przeptyw gendw odnotowano mi¢dzy demami norweskimi 1 pozostatymi demami. Natomiast
wyjatkowo intensywny przeplyw gendw zaobserwowano z demu W potnocnej czgsci
europejskiej czesci Rosji (obwodu archangielskiego) do demoéow potozonych nawet w
odlegtosci 2000 km.

Stwierdzono, ze najwigkszymi barierami w przeptywie genow w populacji tosia w
Europie stanowi Morze Battyckie i obszar w potnocnej czesci Finlandii w poblizu granicy ze
Szwecja 1 Norwegig. Druga istotna bariera zostala wykryta na obszarze pokrytym przez gory,
wzdluz granicy Norwegii 1 Szwecji. Mniej znaczace bariery odnotowano w najbardziej na
zachod wysunigtej czes$ci zasiggu europejskiego tosia tzn. w pdtnocno-wschodniej Polsce i
obwodzie kaliningradzkim oraz w najbardziej wysunietej na wschod czgséci obszaru objetego
badaniami tzn. w obwodzie kirowskim. Przyczyna ograniczonego przepltywu genow w

péinocno-wschodniej Polsce i obwodzie kaliningradzkim moze by¢ genetyczna odrebnos¢
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demu zasiedlajacego ten obszar, wynikajaca z jego historii ewolucyjnej oraz by¢ moze
obecnie dzialajacych procesow ekologicznych. Badania przeprowadzone przez Swistocka i in.
(2015) wykazatly, ze tempo emigracji tosi z Doliny Biebrzy jest znacznie wyzsze niz tempo
imigracji do tej lokalnej populacji, co prawdopodobnie wynika z wysokich zaggszczen tego
gatunku w tym rejonie. Natomiast istnienie bariery migracyjnej w obwodzie kirovskim moze
wynika¢ z obecnosci duzych systemow rzecznych odgradzajacych tosie z tego demu od
innych cze¢sci zasiggu tego gatunku w europejskiej czesci Ros;ji.

Przeprowadzone analizy wykazaty, ze 4,6 % badanych osobnikdéw stanowig migranci [
pokolenia (Ryc. 3). Z 32 takich migrantow, 27 zostato znalezionych w czgéci kontynentalne;j
zasiegu europejskiego tosia. Poza jednym przypadkiem, nie stwierdzono migrantow mie¢dzy

subpopulacjami skandynawska i kontynentalng. Wykryto kilku migrantow pomig¢dzy

T T - ; T
—— Moose groups 20° E @ 40° E (] f,n&/ 60°E.
Moose range X 4 | N
o jeg > \

Border of Europe

@ Group no.

-60°N
:‘LA ;{‘ {"," .
¢ 50° N~
- = S
K~ 4(’

= ; J a
By S

a ! 5 o ) e

0 500 km o 5 = S .' A ,20‘?;E - ¢ \ 400 E .
I—, = I's = NGy { | / —

Ryc. 3 Migranci pierwszego pokolenia wyznaczeni pomigdzy sze$cioma grupami tosi
okreslonymi na podstawie analiz mikrosatelitarnego DNA (praca 2).
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Finlandia 1 innymi grupami losia z cze$ci kontynentalnej Europy, ale poza jednym
przypadkiem, tosie migrowaly z pomocy w kierunku potudniowym. Sredni dystans
pokonywany przez osobniki migrujace droga ladowa, migdzy genetycznie roznymi grupami
tosi, wynosit ok. 980 km (zakres 136-2563 km, SE = 95 km).

Na podstawie wszystkich dostgpnych sekwencji regionu kontrolnego mtDNA tosia
okreslono wzorzec zroznicowania filogenetycznego tego gatunku, w calym zasiggu jego
europejskiej linii (praca 4), a takze rozpoznano obszary o najwickszym zréznicowaniu
réznych haplogrup i linii mtDNA na tym obszarze. Nastgpnie dane genetyczne zostaty
poréwnane z rozmieszczeniem szczatkow kopalnych tosia, znalezionych na badanym terenie i
datowanych na okres maksimum ostatniego zlodowacenia (26 000-15 000 BP), w celu
okreslenia potencjalnych refugiow glacjalnych europejskiej linii tosia oraz drog postglacjalnej
rekolonizacji kontynentu. Wsrod ponad 1500 sekwencji regionu kontrolnego mtDNA,
wykryto 78 haplotypow, z tym, ze sekwencje 4 z nich nie byty dostepne w GenBanku, wiec
zostaly przypisane do odpowiednich haplogrup na podstawie danych opublikowanych w
pracy Wennerstrom i in. (2016). Stwierdzono, ze ponad 80% badanych sekwencji nalezy do
europejskiej linii tosia (klady E1-E4, W i Ce, Ryc 3), natomiast pozostale grupowaly si¢ z
linia azjatycko-amerykanska, ktora na potrzeby tej pracy, zostala okreslona jako
,haplogrupa”. W przeprowadzonych analizach filogenetycznych zastosowano te same dwa
rozne tempa mutacji, a takze te same parametry obliczen, jakie byly wykorzystywane w
poprzedniej pracy (praca 1: Niedziatkowska i in. 2014). Jednak czas rozdzielenia si¢ dwoch
linii mtDNA tosia europejskiego i azjatycko-amerykanskiego, obliczony na podstawie
znacznie wigkszych zgromadzonych tu danych, okazat si¢ starszy (65 000 - 80 000 lat temu,
Ryc. 4) niz oszacowany w poprzedniej pracy (ok. 40 000 - 55 000 lat temu). Europejska linia
mtDNA losia sktada si¢ z dwoch gtownych kladow: wschodniego i centralno-zachodniego,

ktore rozdzielity si¢ 45 000-55000 lat temu, przed okresem maksimum ostatniego
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zlodowacenia. Dalsze rozdzielenie kladu centralno-zachodniego na dwie haplogrupy (Ce i
W), takze mialo miejsce przed okresem maksimum ostatniego zlodowacenia, ok. 35 000—
45 000 lat temu, podobnie jak rozdzielenie si¢ kladu wschodniego na dwa subklady (Ryc. 4).
Dalsze roznicowanie si¢ tych subkladow w cztery haplogrupy kladu wschodniego nastapito w
czasie ostatniego zlodowacenia, ale wickszo$¢ haplotypow, ktore obserwujemy dzisiaj
wyewoluowato pozniej, w holocenie, nie wczesniej niz w ciggu ostatnich 10 tysiecy lat.
Ewolucja europejskiego tosia okazata si¢ procesem dlugotrwatym i rozdzielenie si¢ réznych
populacji w refugiach w czasie maksimum ostatniego zlodowacenia bylo tylko jednym z kilku
czynnikow wptywajacych na ewolucje tego gatunku.

Szacowany czas rozdzielenia kladéw, obliczony za pomoca analiz filogenetycznych z
zastosowaniem zegara molekularnego, jest nieco starszy niz czas obliczonego poprzez analizg
ABC (w pracy 1). Jednakze 95% przedziat ufnosci dla czasu rozdzielenia obliczonego na
podstawie analiz ABC jest szeroki i gorna granica tego czasu wynosi 57 000 lat temu, wigc
réwniez obejmuje okres przed maksimum ostatniego zlodowacenia. Roznice w oszacowanym
czasie rozdzielenia wynikajg prawdopodobnie z rozne wielkosci danych wykorzystanych w
tych analizach: w poprzednich badaniach wykorzystano 16 haplotypow mtDNA (praca 1), a
w obecnych 65 haplotypéw mtDNA europejskiej linii tosia (praca 4). Zrdznicowanie
genetyczne tosia europejskiego, zwlaszcza kladu wschodniego, jest zatem znacznie wigksze
niz poprzednio sgdzono (Hundertmark i1 in. 2002, praca 1). Ponad 70% haplotypow
europejskiego tosia nalezy do kladu wschodniego. Jest to zgodne z wynikami poprzednio
przeprowadzonych badan (praca 1), ktore wykazaly, ze efektywna wielko$¢ populacji Kladu

wschodniego jest najwieksza sposrod wszystkich trzech kladow mtDNA europejskiego tosia.
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Ryc. 4. Drzewo filogenetyczne skonstruowane w programie Beast 1.8.4 z wykorzystaniem 74
sekwencji fragmentu regionu kontrolnego mtDNA tosia (Alces alces) dostepnych w banku
genow GenBank. Haplogrupy: E1 - E4 — wschodnia, 1 - wschodnia 4, W — zachodnia, Ce —
centralna, AA — azjatycko-amerykanska. Liczby nad galeziami: prawdopodobienstwo a
posteriori w procentach (pokazane sg wartosci powyzej 50%).

Porownano rozmieszczenie i frekwencje wystgpowania 7 wyroznionych haplogrup w
20 demach (lokalnych populacjach) zasiedlajacych Europe i Zachodnig Syberie. Stwierdzono,
ze zasigg linii europejskiej tosia obeyjmowat obszary od poinocnej i centralnej Europy do
zachodniej Syberii, gdzie jej udzial zmniejszal si¢ do 50%. Na podstawie danych
literaturowych wiadomo réwniez, ze linia ta zamieszkuje poéinocng cz¢$¢ zachodniej Syberii.
Wystepowanie pojedynczych osobnikdéw posiadajacych haplotypy z tej linii stwierdzono
nawet we wschodniej Azji. Natomiast rozmieszczenie poszczegodlnych haplogrup linii
europejskiej jest bardzo zréznicowane: zasieg dwoch z nich (E2 i E3) jest bardzo szeroki i
haplogrupy te wystepuja na obszarze niemal calej Europy 1 Zachodniej Syberii, natomiast
haplogrupa E1 wystepuje tylko we wschodniej czeéci zasiggu europejskiej linii tosia, a
haplogrupa E4 jest rzadka, a jej zasieg jest bardzo pofragmentowany. Rowniez polozenie
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centralnych czes$ci zasiggdow, gdzie liczba haplotypow z poszczegodlnych haplogrup byta
najwigksza, byto rézne.

Najwigksze zroznicowanie genetyczne, obliczone na podstawie frekwencji roznych
haplogrup w 20 demach, stwierdzono we wschodniej czgsci Uralu i Zachodniej Syberii, a
najnizsze w Skandynawii. Wyzsze wartosci wskaznika zrdéznicowania genetycznego
odnotowano takze w zachodniej cze¢sci Uralu, na granicy Finlandii, Norwegii i Szwecji oraz
na obszarze obejmujacym Bialoru$§ oraz cze$¢ Litwy, Ukrainy i wschodniej Polski. Rejony,
gdzie zroznicowanie genetyczne populacji losia jest najwyzsze to obszary naktadania si¢

zasiggi r6znych haplogrup i linii genetycznych losia. Te strefy kontaktu powstaty
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Ryc. 5. Sugerowane refugia z okresu maksimum ostatniego zlodowacenia i drogi
postglacjalnej migracji réznych haplogrup tosia w Europie. Kolory oznaczajg rozne
haplogrupy. E1 - E3 — wschodnie 1 - 3, W — zachodnia, Ce — centralna. Dane dotyczace
rozmieszczenia szczatkow tosia datowanych na okres ostatniego zlodowacenia pochodza z:
Musil (1985); Markova i in. (1995); Sommer i Nadachowski (2006); Kosintsev (2007);
Nadachowski i in. (2015) i zrodta tam cytowane; Stefaniak (2015).
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prawdopodobnie w trakcie postglacjalnej migracji, kiedy to populacje tosi z ro6znych refugiow
glacjalnych spotkaty si¢. W takim przypadku wyzsze zroéznicowanie genetyczne nie
odzwierciedla refugiow glacjalnych, gdzie gatunek ten przetrwal okres maksimum ostatniego
zlodowacenia.

Na podstawie poréwnania potozenia centralnych czgsci zasiegow haplogrup tosi z
danymi o szczatkach datowanych na okres maksimum ostatniego zlodowacenia (Ryc. 5)
potwierdzono, ze najbardziej liczny klad wschodni tosia przetrwat ten okres na Uralu, a takze
na Nizinie Wschodnioeuropejskiej (obecnie srodkowa czgs¢ europejskiej czesci Rosji).
Okreslenie refugiow glacjalnych haplogrup centralnej i zachodniej jest utrudnione, ze
wzgledu na wymarcie tosia w zachodniej i potudniowej Europie. Jednak mozna przypuszczaé,
ze tosi z tych grup przetrwaly okres maksimum ostatniego zlodowacenia w Kilku obszarach
refugialnych w poludniowej, centralnej i potudniowo-wschodniej czgsci kontynentu.
Przypuszczalnie zréznicowanie genetycznego tego kladu bylo wieksze w przesztosci. Aby
potwierdzi¢ te hipotezy, niezbedne sg badania z wykorzystaniem analiz kopalnego DNA

europejskiego tosia.
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5. Oméwienie pozostalych osiggnie¢ naukowo - badawczych

Moje zainteresowania naukowe dotycza ekologii populacji, genetyki populacji i
filogeografii roznych grup ssakow (duzych ssakow drapieznych, drobnych ssakow, ssakow
kopytnych) w duzej skali przestrzennej (regionalnej, krajowej i kontynentalnej). Moj gtéwny
wktad w rozwoj nauki polega na zastosowaniach i integracji metodologii z tych dziedzin w
celu wyjasnienia procesow, ktore ksztattuja wspodlczesnie lub mialty wptyw w przesztosci na

obecnie wystepujace populacje ssakow w Europie.

Badania nad duzymi drapieznikami

Moje zainteresowania naukami biologicznymi si¢gaja lat szkolnych, kiedy to m.in. z
sukcesami bratam udziat w konkursach biologicznych. W trakcie studiéw aktywnie dziatatam
w studenckim Kole Naukowym MSOS, ktorego bytam prezesem w latach 2001 - 2002 r. W
ramach dzialalnosci Kota realizowatam projekt pt.: ,, Badania nad populacjqg wilka w Puszczy
Piskiej i Puszczy Nidzickiej”. W latach 2001-2002, jako studentka IV roku studiow, bratam
udziat w projekcie prowadzonym pod kierunkiem prof. dr hab. Wlodzimierza
Jedrzejewskiego z Zaktadu Badania Ssakow PAN w ramach ,,Ogélnopolskiej Inwentaryzacji
wilka i rysia w nadlesnictwach i parkach narodowych Polski”, a takze aktywnie wlaczatam
si¢ w dzialalno$¢ Stowarzyszenia dla Natury ,,Wilk”. W 2002 roku obronitam, przygotowana
pod kierunkiem prof. dr. hab. Wtodzimierza Jedrzejewskiego i dr. Marcina Brzezinskiego,
prace magisterska ,, Czynniki wplywajgce na rozmieszczenie wilka w potnocnej Polsce —
analiza z wykorzystaniem techniki GIS”. Material do tej pracy zostal zebrany w trakcie
,,Ogolnopolskiej Inwentaryzacji wilka i rysia”, a wyniki zostaly opublikowane w pracy
Jedrzejewski et al. (2004), ktorej bytam wspotautorka.

Po rozpoczeciu pracy w Zakladzie Badania Ssakéw PAN (ZBS PAN) wykonalam
analizy przestrzenne dotyczace wybiorczosci srodowiskowej wilka w potudniowej czgsci

Polski, a takze podobne analizy dotyczace wystgpowania rysia we wschodniej i potudniowo-
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wschodniej czeSci kraju, rowniez z wykorzystaniem danych zebranych w trakcie
,,Ogolnopolskiej Inwentaryzacji wilka i rysia”. Uzyskane wyniki zostaty zaprezentowane w
pracach Jedrzejewski i in. (2005) i Niedziatkowska i in. (2006), ktorych bytam wspotautorka.

Wszystkie przeprowadzone analizy przestrzenne, w ktorych bratam udzial, wykazaty,
ze wilki 1 rysie preferujg obszary o wyzszej lesistosci | mniejszej fragmentacji lasow, a
unikajg terenow gesto zabudowanych oraz charakteryzujacych sie gesta siecig glownych drog
i linii kolejowych. Ponadto stwierdzono, ze w potudniowej czgéci kraju, ze wzgledu na
gestsza zabudowe 1 sie¢ infrastruktury transportowej, istnieja gorsze warunki dla
funkcjonowania duzych drapieznikéw niz w pdétnocnej czesci Polski. Uzyskane wyniki maja
zastosowanie w planowaniu obszaré6w chronionych i korytarzy ekologicznych, ktorych celem
jest ochrona duzych ssakow drapieznych.

Czes¢ materiatow zebranych w trakcie ,, Ogolnopolskiej Inwentaryzacji wilka i rysia”
wykorzystano do analizy sktadu pokarmu wilka w Polska, jak rowniez w kolejnych
projektach badawczych, dotyczacych zréznicowania genetycznego tego gatunku w Polsce i
innych krajach europejskich na podstawie analiz mitochondrialnego DNA (mtDNA),
mikrosatelitarnego DNA i wielkoskalowego sekwencjonowania SNP (ang. single nucleotide
polymorphism). W trakcie mojej pracy w ZBS PAN bralam udzial w analizie danych
dotyczacych zmiennosci diety wilka w Polsce, ktorej wyniki sg przedstawione w pracy
Jedrzejewski i in. (2012). Na podstawie analizy diety wilka stwierdzono, ze gtdéwnymi
ofiarami tego drapieznika sg jelen (selektywnie wybierany z zespotu kopytnych), sarna
(fowiona proporcjonalnie do jej udziatlu w zespotach kopytnych) i dzik (unikany przez wilki).
Mimo podobnej struktury zespotu ssakow kopytnych na réznych obszarach Polski, wykazano
istotne statystycznie réznice w diecie wilka, ktére byly zgodne ze strukturg genetyczng tego

gatunku (Jedrzejewski i in. 2012).
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Badania nad zréznicowaniem genetycznym wilka w Polsce, w ktorych
uczestniczytam, wykazaty, ze istnieja znaczne r6znice zar6wno pod wzgledem
mitochondrialnego, jak 1 mikrosatelitarego DNA pomigdzy subpopulacjami wilka
zamieszkujacymi Karpaty i obszary nizinne Polski. Wilki zamieszkujace zachodnig Polske i
wschodnig czg$¢ Niemiec genetycznie najbardziej sa podobne do osobnikow tego gatunku
zamieszkujacych pétnocno-wschodnig cze$¢ kraju. Wsrod wilkow zamieszkujacych obszary
nizinne Polski nieco odmienna od innych jest grupa osobnikow tego gatunku zamieszkujgca
obszar przy granicy z Ukraing (Czarnomska i in. 2013).

Analizy genetyczne SNP z wykorzystaniem 177 prob wilkow z 11 krajow Europy,
wykazaly, Zze najbardziej odmienna genetycznie populacja wilka w Europie zamieszkuje
Wiochy. Stwierdzono takze, ze w obrebie pozostaltych obszarow objetych badaniami, istnicja
wyrazne roznice genetyczne migdzy wilkami zamieszkujacymi Chorwacjg, Bulgarie i Grecje
(populacja dynarsko-batkanska) i obszary centralno-potnocnej czesci kontynentu (Finlandie,
Lotwe, Biatorus, Polske 1 Rosje). Wilki zamieszkujace Karpaty maja genotypy posrednie
miedzy tymi dwoma populacjami. Na obecnie obserwowany wzorzec zrdznicowania
genetycznego wilka w Europie miato wpltyw kilka czynnikéw: przetrwanie w refugiach
glacjalnych, postglacjalna rekolonizacja, adaptacje do lokalnych warunkéw $rodowiska oraz
dziatalno$¢ cztowieka (m.in. fragmentacja srodowiska, tepienie). Wyniki przeprowadzonych
badan majg istotne znaczenie dla ochrony tego drapieznika i jego siedlisk (Stronen 1 in. 2013).
Wykazano rowniez, ze takie same roznice wystepujg miedzy genetycznie wyznaczonymi
populacjami wilka w Europie na podstawie frekwencji gendéw funkcjonalnych np.:
odpowiedzialnych za termoregulacje i kontrolujagcych zmysty wzorku, wechu i stuchu
(Stronen i in. 2015).

Publikacije (chronologicznie)
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Badania dotyczgce drobnych ssakow

Kolejny wieloletni temat badawczy, w ktorego realizacje jestem zaangazowana,
dotyczy =zroznicowania gatunkowego i genetycznego drobnych ssakow w poétnocno-
wschodniej Polsce. Badania te byly finansowane ze srodkéw MNiSW w ramach projektu:
., Wphyw wielkosci, stanu zachowania i izolacji przestrzennej puszcz potnocno-wschodniej

Polski na roznorodnos¢ gatunkowq i genetyczng ssakow”, ktéorego bytam glownym
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wykonawcg. Wyniki tych badan zostaty opublikowane w dwdch pracach: Czarnomska i in.
(2010) oraz Niedziatkowska 1 in. (2010). Pierwsza z tych publikacji prezentuje
rozmieszczenie nowych stanowisk 8 gatunkéw drobnych ssakow w pdinocno-wschodniej
Polsce, stwierdzonych w trakcie prowadzonych prac terenowych w ramach powyzszego
projektu. Celem drugiej bylo sprawdzenie, jakie czynniki wplywaja na rozmieszczenie i
liczebnos¢ drobnych ssakow w skali lokalnej i regionalnej w puszczach strefy umiarkowanej
porastajacych potnocno-wschodnig Polske. W skali regionalnej liczebno$¢ drobnych ssakow
pozytywnie korelowata z udzialem drzewostanéw lisciastych w badanych kompleksach
lesnych. W przypadku gryzoni liczebno$¢ wzrastata takze wraz z wzrostem produktywnosci
w skali lokalnej. Zalezno$¢ pomigdzy produktywnos$cig lasow i zroznicowaniem gatunkowym
drobnych ssakow byta pozytywnie skorelowana, zar6wno w skali lokalnej, jak i regionalne;j.

Cze$¢ materialdéw zebranych w ramach tego projektu zostalo wykorzystanych w
badaniach genetycznych dotyczacych myszy lesnej (Apodemus flavicollis) i nornicy rudej
(Myodes glareolus). Badania dotyczace pierwszego z tych gatunkéw byly finansowane ze
srodkéw MNiISW w ramach projektu: ,,Myszy lesne (Apodemus flavicollis) - wptyw struktury
krajobrazu na przestrzenne zrdéznicowanie genetyczne populacji w pdinocno-wschodniej
Polsce”, ktorego bylam kierownikiem. Wyniki badan uzyskane w ramach tego projektu
zostaty wykorzystane do przygotowania rozprawy doktorskiej mgr Sylwii Czarnomskiej.
Praca ta zostala obroniona w 2016 r. Obecnie przygotowywane sg dwie publikacje.

Drugi projekt badawczy, ktorego bylam kierownikiem, dotyczyl zrdznicowania
genetycznego nornicy rudej i byt finansowany z Programu Pomost Fundacji na Rzecz Nauki
Polskiej. Wyniki przeprowadzonych badan zostaly juz cze$ciowo opublikowane w pracy
Tarnowska 1 in. (2016), ktorej jestem wspdtautorem. Publikacja ta bgdzie wchodzita w sktad
rozprawy doktorskiej mgr Ewy Tarnowskiej, ktora byta gtdwnym wykonawcg tego projektu.

Rozprawa jest przygotowana pod kierunkiem prof. dr hab. Bogumity Jedrzejewskiej i moim
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(Jestem promotorem pomocniczym). Wykazano, ze w strefa kontaktu mitochondrialnych linii
nornicy rudej: karpackiej i wschodniej w potnocno-wschodniej Polsce jest znacznie szersza
niz do tej pory sadzono, a udziat linii karpackiej na badanych powierzchniach pozytywnie
koreluje z liczba roslin pochodzacych z refugium karpackiego i Srednig temperaturg lipca. W
przypadku linii wschodniej zalezno$ci te byly odwrotne. Analizy mikrosatelitarnego DNA
wykazaty, ze na badanym terenie wystepuja dwa lub trzy klastry genetyczne, a ich rozktad
przestrzenny w duzym stopniu odpowiada rozmieszczeniu dwoch réznych linii mtDNA.
Jednak strefa hybrydyzacji, gdzie wigkszo$¢ osobnikdéw stanowig mieszance tych klastrow
jest znacznie szersza niz strefa kontaktu linii mtDNA (Tarnowska i in., W przyg.).

Publikacje
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119: 732-744.

Badania dotyczqce ssakow kopytnych

Temat, ktorym zajelam si¢ w ramach przygotowywania rozprawy doktorskiej,
dotyczyl zroznicowania genetycznego (mtDNA 1 mikrosatelitarnego DNA) jelenia
szlachetnego (Cervus elaphus) w potnocno-wschodniej Polsce. Promotorem pracy byta prof.
dr hab. Bogumita Jedrzejewska. Czes¢ materiatow do tych badan zostato zebranych i
przeanalizowanych w ramach wspomnianego wyzej projektu dotyczacego zrdéznicowania
genetycznego i gatunkowego ssakoéw oraz projektu promotorskiego ,, Struktura genetyczna

populacji jelenia Cervus elaphus w puszczach pétnocno-wschodniej Polski” finansowanego
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ze $srodkéw MNiSW, ktérego bytam gldéwnym wykonawca (kierownikiem obydwu projektow
byla prof. Bogumita Jedrzejewska). Wyniki rozprawy doktorskiej zostaly opublikowane w
dwoch publikacjach naukowych (Niedziatkowska i in. 2012 a, b). Cze$¢ materiatow
zebranych w trakcie badan zostata wykorzystana do analiz filogenetycznych jelenia w skali
calego kontynentu europejskiego, prowadzonych we wspotpracy z prof. dr. hab. Frankiem
Zachosem z Muzeum Historii Nauralnej w Wiedniu, Austria. Wyniki zostaly opublikowane w
pracy Niedziatkowska i in. (2011). Czg$¢ prob jelenia z obszaru pétnocno-wschodniej Polski
zostata rowniez wykorzystana do analiz struktury genetycznej mikrosatelitarnego DNA
jelenia w Europie (Zachos i in. 2016).

Przeprowadzone analizy wykazaly, ze na terenie podtnocno-wschodniej Polski i
biatoruskiej czesci Puszczy Biatowieskiej, wystepuja trzy subpopulacje wyznaczone na
podstawie analiz mikrosaterlitarnego DNA i 4 subpopulacje wyznaczone na podstawie analiz
MIDNA. Na obecnie obserwowang struktur¢ genetyczng badanej populacji miata wptyw jej
historia demograficzna (spadek liczebno$ci 1 wyginigcie jelenia na znacznym obszarze
Europy w XVIII i XIX w.) oraz dziatalno$¢ cztowieka (gospodarka towiecka, translokacje,
Niedziatlkowska 1 in. 2012a). Na badanym terenie nie stwierdzono istotnych barier
migracyjnych dla jeleni, natomiast liczba migrantow spadata wraz z odlegloscig miedzy
kompleksami lesnymi, z ktérych pochodzily badane osobniki. Wigksza lesistos¢ pomiedzy
poszczegdlnymi kompleksami leSnymi pozytywnie wptywala na przeplyw genow miedzy
grupami jeleni je zamieszkujacymi (Niedziatkowska i in. 2012b).

Na podstawie analiz filogenetycznych jeleni w skali biogeograficznej stwierdzono, ze
na terenie Polski wystepuja dwie linie mtDNA jeleni: zachodnia obejmujaca swym zasiggiem
nizinne obszary Polski 1 wschodnia zasiedlajaca Karpaty. Zasigg linii zachodniej obejmuje
Europe zachodnig i centralng i jego wschodnia granica przebiega przez Biatorus, natomiast

linia wschodnia wystepuje we wschodniej, potudniowo-wschodniej i centralnej czgsci
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kontynentu. Na obszarze centralnej Polski i Bialorusi stwierdzono obecno$¢ osobnikow
zarowno z linii wschodniej, jak i zachodniej (Niedzialkowska i in. 2011). Badania
przeprowadzone z wykorzystaniem mikrosatelitarnego DNA wykazaty, ze jelenie na obszarze
Europy sa bardzo zréznicowane genetycznie, a struktura genetyczna wyznaczona na
podstawie jadrowego DNA w duzym stopniu odpowiada rozmieszczeniu trzech gtownych
linit mtDNA (Zachos i in. 2016).

W dalszym ciggu kontynuuje badania nad zréznicowaniem genetycznym jelenia
szlachetnego w Europie. Obecnie kieruje¢ projektem ,,Zroznicowanie genetyczne i
wybiorczos¢ srodowiskowa jelenia szlachetnego (Cervus elaphus) w Europie i Azji w poznym
plejstocenie i holocenie”, finansowanym ze $rodkéw NCN. Projekt jest realizowany we
wspotpracy z kilkoma instytucjami krajowymi (Instytutem Biofizyki i Biochemii PAN,
Instytutem Genetyki i Biotechnologii Uniwersytetu Warszawskiego, Zaktadem Paleozoologii
I Zakladem Genomiki Uniwersytetu we Wroctawiu oraz Zakladem Zastosowan
Radioizotopow Politechniki Slaskiej), a takze zagranicznymi np.: Muzeum Historii Naturalnej
w Wiedniu (Austria), Muzeum Historii Naturalnej w Paryzu (Francja), czy Instytutem Historii
Narodowej Akademii Nauk w Minsku (Biatoru§). W ramach tego projektu sa
przygotowywane dwie rozprawy doktorskie, pani mgr Karoliny Doan i pana mgr. inz.
Macieja Sykuta.

Kolejnym zagadnieniem badawczym, w ktérego realizacje¢ jestem zaangazowana,
dotyczy zroznicowania genetycznego i filogeografii saren w Europie. Badania dotyczace
wplywu struktury krajobrazu na zrdéznicowanie genetyczne populacji saren w pdinocno-
wschodniej Polsce byly finansowane ze srodkow MNiSW w ramach projektu badawczego,
ktorego bylam jednym z wykonawcéw. Kierownikiem projektu byl doktorant Leif
Soennichsen. Materiat zebrany w trakcie tych badan zostal wykorzystany przez pana

Soennichsena do przygotowania (pod kierunkiem prof. dr hab. Bogumity Jedrzejewskiej)
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rozprawy doktorskiej, a dane dotyczace analiz genetycznych zostaty opublikowane w pracy
Olano-Marin i in. (2014), ktorej bytam wspoétautorka. Badania te wykazaly, ze nie istnieja
roéznice genetyczne mig¢dzy sarnami zamieszkujacymi obszary lesne i1 otwarte w potnocno-
wschodniej Polsce. Czgé¢ prob saren zebranych w ramach tych badan jest wykorzystywana w
ramach projektu badawczego finansowanego ze §rodkéw NCN i dotyczacego filogeografii i
zréznicowania genetycznego saren w Europie. Projektem kieruje prof. dr hab. Bogumita
Jedrzejewska, a gtownym wykonawca jest mgr Kamila Plis, ktora w ramach tych badan
przygotowuje rozprawe doktorskg. Jestem promotorem pomocniczym tej rozprawy.
Przeprowadzone do tej pory badania mtDNA wykazaly, ze sarna jest gatunkiem bardzo
zroéznicowanym genetycznie, a W polskiej populacji tego gatunku stwierdzono znaczny udziat
osobnikoéw z haplotypami mtDNA sarny syberyjskiej (Olano-Marin i in. 2014).
Przypuszczamy, ze prowadzone przez nas badania pozwolg okresli¢ skale i wyjasni¢
przyczyng tej introgresji, ktora nie jest do konca poznana.

Jako jeden z wykonawcoéw biore¢ rowniez udzial w dwoch projektach badawczych
finansowanych ze §rodkéw NCN 1 dotyczacych zréznicowania genetycznego dzika w Polsce i
na Biatorusi. Pierwszy z tych projektow pt.: ,,Polimorfizm mtDNA, chromosomu Y oraz
autosomalnych uktadow mikrosatelitarnych w populacjach dzika (Sus scrofa) z obszaru
Polski i Biatorusi” realizowany jest pod kierunkiem dr. hab. Marcina Wozniaka z Collegium
Medicum Uniwersytetu Mikotaja Kopernika w Toruniu, natomiast drugim pt.:
., Epidemiologia afrykanskiego pomoru swin (ASF) w populacji dzika (Sus scrofa) - rola
struktury przestrzennej, socjalnej i genetycznej populacji gospodarza” Kieruje dr Tomasz
Podgorski z IBS PAN w Biatowiezy.
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