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substratem do produkcji serotoniny, bedacej hor-
monem tkankowym w znacznym stopniu odpowia-
dajacym za nasz nastr6j — serotonina zwana jest
rowniez hormonem szczescia. Gdy zwigksza si¢ po-
ziom hormonu snu w naszym organizmie, to zmniej-
sza poziom tryptofanu, czyli moze male¢ rowniez
ilo§¢ serotoniny, przez co mamy wigksza sktonnos¢

do depresji. Reasumujgc, niebieska tgczowka spra-
wiata, ze absorbowana byta mniejsza ilo$¢ promieni
stonecznych, dzigki czemu wigcej $wiatta dociera-
to do oka, co sprawiato, ze osoba o niebieskich teg-
czowkach miata mniejsza sktonnos$¢ do depresji, co
jest zjawiskiem bardzo korzystnym i preferowanym
przez ewolucje.
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GENETYKA POPULACJI NA PRZESTRZENI WIEKU

Genetyka to termin pojawiajacy si¢ coraz czesciej
na tamach prasy codziennej. Pomimo gwattowne-
go rozwoju nauk przyrodniczych wykorzystujacych
w swoich analizach narzedzia i prawa genetyki — nie
wszyscy zdajg sobie sprawe z szerokiego znaczenia
tego stowa. Genetyka populacji — temat przewodni
niniejszego artykutu — to dziedzina genetyki zajmu-
jaca si¢ badaniem determinacji i zmienno$ci cech
genetycznych w obrebie populacji oraz pomiedzy
nimi. W tym momencie nalezatoby zada¢ sobie pyta-
nie, jakiego typu mechanizmy odpowiedzialne sg za
zmiane sktadu genetycznego populacji, a w zwigzku
z tym za ich réznorodno$¢. Do mechanizméw tych
naleza: mutacje, rekombinacje, dobor naturalny, dryf
genetyczny, migracje oraz zwykty przypadek. Inny-
mi stowy genetyka populacji pozwala zrozumie¢, jak
rézne procesy wptywaja na ewolucje genow, geno-
mow 1 calych organizméw. Umozliwia ona szybka
ocen¢ bioréznorodnosci na poziomie genetycznym,
a takze warunkuje podjecie dziatan ochronnych
w celu zachowania zmiennos$ci genetycznej rzadkich
gatunkow.

Dzieki osiagnigciom biologii molekularnej doko-
nano szeregu nowych odkry¢, ktérych trudno bylo-
by dokona¢ wykorzystujac inne techniki badawcze.
Przyktadem moga by¢ badania z zakresu zr6znicowa-
nia genetycznego wielu gatunkow roslin 1 zwierzat,
ktorych wyniki majg istotne znaczenie w taksonomii.

Nie mozna zapomina¢ rowniez o szczegdlnej roli
badan z zakresu genetyki populacji ludzkich, po-
czawszy od analiz pochodzenia i ewolucji czlowieka,
po ocene czestosci wystgpowania nosicielstwa naj-
czestszych mutacji powodujacych choroby genetycz-
ne. Mozna tu wspomnie¢ o znanym przyktadzie cho-
rob: anemii sierpowatokrwinkowej i malarii. Osoby
heterozygotyczne (posiadajgce dwa rézne warianty

genu) posiadajace jeden allel (wariant genu) anemii
sierpowatej i jeden allel kodujacy prawidlowa budo-
we krwinek czerwonych (erytrocytow) sa bardziej
odporne na malari¢ i dzigki temu lepiej przystosowa-
ne do zycia w srodowisku, gdzie wystepuje malaria.
Innym przykladem sg badania dotyczace toleran-
¢ji laktozy. Naturalnie u ssakéw dochodzi do utraty
zdolnosci trawienia cukru mlecznego — laktozy — po
zakonczeniu okresu karmienia. W niektoérych popu-
lacjach ludzkich mutacja wystgpujaca w sekwencji
regulatorowej genu kodujacej enzym laktaze, chroni
przed utratg produkcji tego enzymu. Pozwala to na
spozywanie mleka i jego produktow przez cale zycie.
Mutacja ta wystepuje czgsciej w populacjach, ktoére
wczesnie udomowity bydto.

Narodziny genetyki populacji

Za date narodzin genetyki populacji mozna uznaé
przetom lat dwudziestych i trzydziestych XX w. Pio-
nierami w tej dziedzinie byli Sewall Wright, John
Burdon, Sanderson Haldane i Ronald Fisher. Ich
zainteresowania skupiaty si¢ wokot badan nad syn-
tetyczng teorig ewolucji zwang neodarwinizmem.
Uksztattowanie si¢ tej teorii byto wynikiem wspol-
nych prac prowadzonych przez genetykéw doswiad-
czalnych, przyrodnikow i paleontologow. Neodar-
winizm zaktadal, ze wszystkie zjawiska ewolucyjne
mozna wytlumaczy¢ w sposob zgodny ze znanymi
mechanizmami genetycznymi i1 udokumentowany-
mi obserwacjami przyrodnikoéw. Ponadto teoria ta
podkreslata, ze ewolucja zachodzi stopniowo (nie-
wielkie zmiany genetyczne, regulowane przez dobor
naturalny, gromadzg si¢ przez dlugi okres czasu),
a dobdr naturalny jest zdecydowanie najwazniej-
szym mechanizmem zmian ewolucyjnych. W swoich
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badaniach naukowcy nie korzystali ze wspotczesnie
stosowanych technik analizy DNA, ktore to zostaty
odkryte dopiero kilkadziesiat lat p6zniej. W poniz-
szej tabeli (Tab. 1) przedstawione zostaty osiggnigcia
Sewalla Wrighta, Johna Burdona Sandersona Hal-
dane’a i Ronalda Fishera. Odkrycia tych stynnych
naukowcow stanowig podstawowe narzedzie pod-
czas przeprowadzania szeregu analiz statystycznych

Tab.1. Pionierzy genetyki populacji i teorie lezace u podstaw tej nauki.

Wynalazca Odkrycie

Standardowe narzgdzia statystyczne
(F,.7F,)

'F, — wspétczynnik wsobnosci,
wspotczynnik hodowli

krewniaczej lub inbredu,

wskazujacy prawdopodobienstwo
homozygotycznoS$ci osiagnigtej dzigki
wspdlnemu pochodzeniu osobnikow.

*F_ — wspotczynnik

utrwalenia, okre$lajacy spadek
heterozygotycznosci w subpopulacji

w stosunku do catej populacji na
skutek selekceji lub dryfu genetycznego.

Sewall Wright

John Burdon

Sanderson Haldane

Matematyczne modele ilustrujace
teori¢ ewolucji 1 doboru naturalnego

Analizy statystyczne: *Metoda

(ang. Maximum Likelihood), “analiza
wariancji ANOVA,

Sanaliza LDA

* Maximum likelihood — statystyczna
metoda najwickszej wiarygodnosci.

* Analiza wariancji ANOVA —
Pozwala porownywac¢ wigcej niz
dwie badane grupy wydzielone

przez kategorie jednej zmiennej
(analiza jednoczynnikowa)

lub wielu zmiennych (analiza
wieloczynnikowa).

5 Analiza LDA — (ang. Linear
discriminant analysis) to liniowa
analiza dyskryminacyjna uzywana do
znalezienia liniowej kombinacji cech,
ktére najlepiej rozro6zniajg dwie lub
wigcej klas obiektow lub zdarzen.

Ronald Fisher

w badaniach populacyjnych. Przywolujac informacje
o narodzinach genetyki populacji nalezy wspomnie¢
o fundamentalnym prawie genetyki populacyjnej. Od-
krycie genéw pozwolilo ustali¢ podstawowe prawo
ilosciowe, okreslajace prawidtowosci dziedziczenia
w populacjach. Matematyczna formuta tego prawa,
zwanego prawem Hardy’ego Weinberga, umozli-
wia okres$nie czgstotliwosci wystepowania poszcze-
gblnych genotypow i alleli w badanej populacji.
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Zostalo ono sformulowane réwnoczesnie przez dwoch
uczonych: matematyka Geoffreya Hardy’ego i leka-
rza Wilhelma Weinberga w 1908 roku. Zgodnie ze
wspomnianym prawem i przy spelnieniu okreslonych
zatozen (kojarzenie w populacji jest losowe, dobor
naturalny jest wykluczony, nie obserwuje si¢ zjawi-
ska imigracji ani emigracji, populacja jest odpowied-
nio liczna, nie dochodzi do mutacji) frekwencja (cze-
sto$¢ wystepowania) alleli i genotypéw w populacji
jest stala i nie zmienia si¢ w kolejnych pokoleniach.
Populacja, ktorej dotyczy to prawo jest w stanie réw-
nowagi genetycznej i nie przebiegaja w niej procesy
ewolucyjne.

Krdtka historia metod stosowanych w analizach DNA

Okoto 61 lat temu — 25 kwietnia 1953 roku §wiat
naukowy obiegta informacja o opisaniu budowy
czasteczki DNA przez 3 zespoty: Jamesa Watsona
i Francisa Cricka, Rosalindy Franklin i Raymonda
Goslinga oraz Maurice’a Wilkinsa, Alexa Stokesa
1 Herberta Wilsona. Odkrycie to wyznaczyto kieru-
nek badan biologicznych na cate dziesigciolecia. Juz
2 lata p6zniej Arthur Kornberg odkryl polimeraze
DNA (enzym odpowiedzialny za powielanie odcin-
kéw DNA) oraz trifosforany deoksynukleozydow
w skrocie DTP (substratow do budowy lancuchéw
DNA) — byt to pierwszy krok w kierunku wynalezie-
nia sposobu powielania DNA in vitro. Ale na wyna-
lezienie reakcji fancuchowej polimerazy PCR (z ang.
Polymerase Chain Reaction) trzeba bylo poczekac
jeszcze kilkadziesiat lat. Kolejnym kamieniem milo-
wym genetyki byl ,,centralny dogmat biologii mole-
kularnej” ogtoszony przez Cricka w 1957 r. mowiacy
o jednokierunkowym przeptywie informacji gene-
tycznej wylacznie od kwasow nukleinowych do biat-
ka i nigdy migdzy biatkami oraz od biatek do kwasow
nukleinowych. Kolejne odkrycia pojawialy si¢ lawi-
nowo, a o ich wadze dla nauki moga §wiadczy¢ przy-
znane nagrody Nobla. W 1968 r. nagrodg t¢ otrzyma-
li: Marshall Nirenberg, Robert Holley i Har Khorran
za rozszyfrowanie kodu genetycznego, natomiast
w 1958 r. i 1980 r. Frederick Sanger, zwany ojcem
sekwencjonowania, za opracowanie enzymatycznej
metody sekwencjonowania DNA. Jedna z wycie-
czek Kary'ego Mullinsa rowniez zostala zwienczona
Noblem (1993 r.). Podczas nocnej przejazdzki przez
Gory Skaliste wymyslit on metode powielania DNA:
PCR. Umozliwito to przeniesienie badan populacyj-
nych z poziomu systematyki, morfologii poréwnaw-
czej 1 anatomii na poziom genetyki i porownywania
r6éznic pomigdzy populacjami w obrgbie gatunku.
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Badania molekularne w aspekcie okreslenia histo-
rii populacji i ich funkcjonowania

Wyniki badan z genetyki populacji poszerzyty
naszg wiedzg z zakresu ekologii populacyjnej, jak
iewolucyjnej. Pozwolity miedzy innymi poznac histo-
ri¢ roznych populacji, a takze wzorce ich funkcjono-
wania. Mowiac o historii populacji rozwazmy aspekty
badan dotyczacych nastepujacych zjawisk: dryfu ge-
netycznego, populacyjnej ,,szyjki od butelki”, efektu
zatozyciela, izolacji i wsobnosci. Zacznijmy od dryfu
genetycznego. Z definicji jest to proces losowy, dzig-
ki ktoremu dochodzi do zmian we frekwencji alleli
w populacji. Jego efekt zauwazalny jest zwlaszcza
w matych populacjach. Losowe procesy moga do-
prowadzi¢ w nich do utrwalenia lub wyeliminowania
poszczegdlnych alleli w stosunkowo krotkim czasie,
a to z kolei obniza poziom zmiennosci genetyczne;j.
Jako przyktad moga postuzy¢ tu badania Selandera
(1970), ktory badat zmienno$¢ allozymow w dwu
loci u myszy domowych. Badane myszy zamieszki-
waty dwie sasiadujace ze sobg stodoty w srodkowym
Teksasie. Ze wzgledu na to, ze osobniki rzadko prze-
chodzily do nowych stodot, a te, ktore przeszty, nie
byly akceptowane przez ,,mieszkancéw”, uznat je za
dwie niezalezne populacje. Po oszacowaniu wielko-
sci populacji w kazdej ze stodot, Selander stwierdzit,
ze chociaz mate, jak i duze populacje miaty t¢ samg
$rednig czestos¢ alleli, to mate populacje charaktery-
zowala znacznie wyzsza wariancja zmiennosci alleli.

Drastyczny spadek liczebnosci, przez ktory prze-
chodzi populacja, okre§la si¢ mianem waskiego
gardta badz ,,szyjki od butelki” (ang. bottleneck).
Szczegoblnie interesujaca wydaje si¢ by¢ sytuacja,
gdy nowa populacja zostaje zatlozona przez niewiel-
ka liczbe osobnikow. Mowi sie wtedy o tzw. efekcie
zatozyciela. Wykrycie przesztych zmian w wielkosci
populacji jest trudnym zadaniem. Sita efektu ,,szyj-
ki od butelki” zalezy m. in. od rozmiaréw, do jakich
zostata zredukowana populacja oraz od tempa, w ja-
kim odbudowuje swa liczebno$¢. Przyktadem badan
ilustrujgcych to zjawisko byto zastosowanie metody
elektroforetycznej do badania biatek u podtnocnego
stonia morskiego (Mirounga angustirostris), ktore
wykazato brak zmienno$ci w kazdym z 24 loci kodu-
jacych enzymy. Wytlumaczenia tego zjawiska doszu-
kiwano si¢ w historii gatunku. Ston morski, ktoérego
liczebno$¢ wynosi obecnie okoto 30 tysiecy zwie-
rzat, wystepowat w ilo$ci zaledwie 20 osobnikow
w latach 90. XIX w. Tak drastycznie niska liczebnos¢
gatunku zostala spowodowana masowymi polowa-
niami na te zwierzeta. Doprowadzito to do znacznego
ograniczenia ich puli genetycznej (populacja przeszia

bottleneck), a nastgpnie liczebno$¢ populacji zostala
odbudowana. Inng interesujacg histori¢ ukazaty ba-
dania genetyczne populacji bernikli hawajskiej, tzw.
ne-ne (Branta sandvicensis). Ne-ne wystepowata
niegdys na wigkszosci wysp Archipelagu Hawajskie-
go, ale po przyptynigciu na wyspy kapitana Cooke'a
w 1778 roku, gatunek przetrwat zaledwie na jednej
z wysp — Hawai‘i. Do potowy XX wieku populacja
zmniejszyta si¢ do zaledwie 30 osobnikow. W celu
oszacowania wptywu spadku liczebnosci na zmien-
no$¢ genetyczng Paxinos i in. porownali polimorfizm
sekwencji regionu kontrolnego mtDNA. Proby do
analiz pochodzily od osobnikéw z obecnie Zyjacej
populacji, kolekcji muzealnej, prob archeologicznych
i paleontologicznych. Niemal wszystkie analizowane
proby miaty ten sam haplotyp. Jedynie wsrod 14 prob
paleontologicznych stwierdzono 7 réznych haplo-
typow. Roznorodnos$¢ haplotypowa zyjacej wspot-
cze$nie populacji wynosita 0, potaczonych prob
archeologicznych i muzealnych 0,067, a samych
prob paleontologicznych 0,802. Na podstawie po-
wyzszych wynikéw stwierdzono, ze ne-ne utracita
wiekszo$¢ réznorodnosci haplotypowej w okresie
prehistorycznej ekspansji populacji cztowieka. Dzie-
ki takim danym uzyskujemy informacje o tym, w jaki
sposob procesy historyczne oddziatuja na zmiennos¢
genetycznag.

Za posrednictwem badan genetycznych uzyskuje-
my takze informacje na temat inbredu (wsobnosci).
Zjawisko inbredu wystepuje w efekcie krzyzowania
si¢ osobnikow ze soba spokrewnionych, co w efekcie
prowadzi do ograniczenia zmiennosci genetycznej.
Analizy wsobnosci dokonano na przyktadzie gatunku
sukulenta Agave lechuguilla. Badania porownawcze
tego gatunku z roéznych szerokosci geograficznych
wykazaly, ze populacje z wigkszych szerokos$ci geo-
graficznych sg rzadziej odwiedzane przez owady za-
pylajace w poréwnaniu z populacjami potozonymi
bardziej na potudniu. Roéliny z poétnocnego kranca
zasiggu gatunku miaty wzglednie niskg H (hetero-
zygotycznos¢ oczekiwang). Autorzy pracy wniosko-
wali, ze im mniej owadow zapylajacych, tym czgsciej
dochodzi do samozapylenia, zwigkszajacego poziom
inbredu, a co z kolei znajduje odzwierciedlenie w ni-
skiej wartosci H.

Nalezy rowniez wspomnie¢ o bogactwie infor-
macji, jakie niosg za soba badania i metody mole-
kularne w ekologii behawioralnej. Obecnie badania
z zastosowaniem technik molekularnych czgsto sta-
nowig znakomite uzupehienie badan prowadzonych
metodami tradycyjnymi (badania i obserwacje jako-
sciowe, badania liczebnosci i1 rozmieszczenia wielu
gatunkow ro$lin i zwierzat). Z niewielkich probek
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krwi, wlosow, pior, czy innego materiatu biologicz-
nego mozna odczytywac genotypy, bada¢ pokre-
wienstwo migdzy osobnikami, ktére z kolei moze
poméc w zrozumieniu funkcjonowania systemow
rozrodczych i dziatania doboru krewniaczego. Naj-
lepszymi markerami do oceny rodzicielstwa sg frag-
menty mikrosatelitarne, jak réwniez markery domi-
nujace, takie jak AFLP. Skuteczno$¢ tych markerow
potwierdzaja wyniki badan identyfikujacych np. po-
krewiensto dgbow (Quercus petraea, Q. robur) w la-
sach Francji. Autorzy prac wykazali, ze analiza mniej
niz dziesigciu Joci mikrosatelitarnych wystarczy do
stwierdzenia rodzicielstwa, za§ w przypadku wyko-
rzystania AFLP wystarczajaca jest dopiero analiza
100-200 /oci. Informacje, jakie uzyskuje si¢ dzigki
genetycznej identyfikacji osobnikow w populacji do-
prowadzily do weryfikacji pogladow na temat syste-
mow kojarzen. U nornicy rudej (Myodes glareolus)
samice w okresie rozrodczym majg wykluczajace
si¢ terytoria i areal jednego samca moze zachodzi¢
na terytoria kilku samic — sugerowaloby to wystepo-
wanie poligynii (,,systemu rozrodczego, w ktorym
jeden samiec jest zwigzany socjalnie z kilkoma sa-
micami”). Badania molekularne z zastosowaniem
wysoce polimorficznego locus fosfoglukomutazy 3
wykazaly istnienie wieloojcostwa (wystgpowania
w tym samym miocie potomstwa pochodzacego od
kilku 0jcow) u tego gatunku. Dynamicznie rozwijajg-
ce si¢ w ostatnich czasach badania nad doborem plcio-
wym opierajg si¢ rowniez na danych molekularnych.
Na przyklad u tososia atlantyckiego (Salmo salar)
wykazano, ze osobniki majace allel MHC najlepiej
przezywaja w przypadku zakazenia bakterig Aeromo-
nas salmonicida 1 z tego powodu sg preferowanymi
partnerami do rozrodu, jako tzw. nosiciele ,,dobrego”
genu. Z kolei u samicy myszy domowej (Mus muscu-
lus) najlepszymi partnerami sg samce, u ktorych /oci
MHC sa najbardziej odmienne od ich wlasnych. Ta-
kie dzialanie moze by¢ rozumiane, jako prowadzace
do zwigkszenia heterozygotycznos$ci potomstwa lub
jako sposob na unikanie wsobnosci. Ten przyktad po-
twierdza hipoteze tzw. zgodnosci genetycznej opartej
na zatozeniu, ze allel jednego z rodzicow zwigkszy
dostosowanie potomstwa tylko wtedy, gdy bedzie mu
towarzyszy¢ okreslony allel drugiego.

MtDNA w genetyce populacji i filogeografia

Jednym z cze$ciej uzywanych markerow, zwtasz-
cza w badaniach populacji zwierzat, byly i1 sa na-
dal sekwencje mitochondrialnego DNA (mtDNA).
O wyborze tego markera decyduje: brak rekombina-
cji, dos¢ wysokie tempo mutacji, a takze proste do

wykonania procedury laboratoryjne. W przypadku
zwierzat dostgpnych jest sporo uniwersalnych marke-
row mtDNA, wykorzystywanych w reakcji taficucho-
wej polimerazy (PCR). Spowodowato to intensyw-
ny rozwoj badan glownie z dziedziny filogeografii
zwierzat. Analiza markerow mtDNA ma takze swo-
je ograniczenia. Genom ten dziedziczony jest prawie
wylacznie w linii matczynej (w 99,99% przypad-
kéw). W rezultacie opisanie historii populacji jest
niekompletne, zwlaszcza, ze badane loci podlegaja
selekcji. Innym ograniczeniem ze strony mtDNA jest
jego podatnos¢ na efekt waskiego gardta. Zjawisko
to pociaga za sobg zmniejszanie si¢ puli genetycz-
nej osobnikow, bedace wynikiem zdarzen losowych
np. epidemii badz katastrofy. Mitochondrialny DNA
stanowi zaledwie jedng czwarta wielkosci populacji
jadrowego DNA, wiec nawet, gdy populacja powro-
ci do wczesniejszej wielkosci, zachowa si¢ znacznie
mniej wariantoéw mitochondrialnego DNA, anizeli
genotypow DNA jadrowego.

Genetyka populacji jest idealnym narz¢dziem do
poglebiania wiedzy w zakresie filogeografii. Filogeo-
grafia — jest to dziedzina zajmujaca si¢ badaniem
wplywu wydarzen historycznych na obecny wzo-
rzec rozmieszczenia zmienno$ci genetycznej popu-
lacji i gatunkow. Poszukuje odpowiedzi w wymiarze
zarOwno czasowym, jak i przestrzennym. Badania
porownawcze populacji ludzkich z calego $wiata
pozwolity odpowiedzie¢ na pytanie skad i kiedy roz-
przestrzenili$my si¢ jako gatunek. Juz w 1998 r. ze-
spot pod kierownictwem L. B. Jorde’a przeprowadzit
analizy w oparciu o szereg réznych markeréw. Po-
czynajac od analizy grup krwi, przez elektroforeze
biatek po sekwencje mtDNA, RFLP i loci mikrosate-
litarne ustalili, ze ludzie wspotczesni maja relatywnie
niska zmiennos$¢ genetyczng, a wigkszo$¢ roznic tkwi
w obrebie wigkszych populacji kontynentalnych ani-
zeli pomigdzy nimi. Stwierdzili takze, ze najwigksza
zmienno$cig odznaczajg si¢ Afrykanczycy. Jedno-
czes$nie najwigksze réznice w obrgbie populacji tzw.
,.Starego Swiata” wystepuja pomiedzy ludzmi pocho-
dzacymi z Afryki a nieafrykanczykami. Na podsta-
wie analizy czasu ekspansji demograficznej z pelnym
przekonaniem mogli tez powiedzie¢, ze pierwszy
wzrost liczby ludnosci nastgpit jeszcze w Afryce 70
tysigey lat temu.

Nie tylko okreslenie czasu i sposobu rozprzestrze-
niania si¢ gatunkow i ich linii genetycznych jest moz-
liwe. Genetyka populacji umozliwia tez stwierdzenie
czy mamy do czynienia z mechanizmami naturalnymi,
czy tez wynikajacymi z dziatalno$ci cztowieka. Do-
brymi przyktadami sg europejskie populacje jelenia
oraz sarny europejskiej. Jelen jest waznym gatunkiem
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fowieckim i w swojej historii nieraz wykazywatl
znaczne wahania liczebnosci, tacznie z lokalnym
wygini¢gciem. Badania wykazaly, ze obecna struktu-
ra genetyczna jelenia w Europie wschodniej oprocz
naturalnej ekspansji jest w duzej mierze uksztatto-
wana przez liczne translokacje i introgresje gatunku
w obszary, na ktorych wcze$niej wyginal. Sarna eu-
ropejska jest kolejnym znaczacym gatunkiem fowiec-
kim, stad tez prowadzone byly i sg liczne badania.
Niedawno stwierdzono introgresj¢ genow mtDNA
sarny syberyjskiej do genomu sarny europejskie;j.
Kilka zespotow rownolegle podjeto si¢ m.in. odpo-
wiedzi na pytanie czy jest to proces naturalny wyni-
kajacy z nachodzacych zasiegéw obu gatunkow czy
wywolany przez cztowieka poprzez przesiedlanie
populacji sarny syberyjskiej na tereny wystepowania
sarny europejskiej. Dotychczas opublikowane wyniki
promuja jeden ze scenariuszy. Grupa Rity Lorenzini
na podstawie analiz mtDNA sugeruje, ze do introgre-
sji mogto doj$¢ w wyniku naturalnej ekspansji sar-
ny syberyjskiej w obrgb zasiggu sarny europejskiej
w p6znym plejstocenie, na co pozwolity dwczesne
warunki klimatyczne. Rowniez zespot z Uniwersyte-
tu w Bialymstoku w oparciu o markery mtDNA, ZFX,
SRY, DBY4 i 8 wyraznie zaznacza, ze obserwowana
introgresja jest naturalna, a ewentualne przesiedlenia
sarny syberyjskiej do Polski miaty minimalny wptyw
na caty proces.

Poréwnanie zmienno$ci genetycznej roznych po-
pulacji pozwala rowniez na wykrycie refugiow gla-
cjalnych czyli miejsc, w ktorych panowaly wystar-
czajace warunki do przetrwania zlodowacen. Liczne
badania prowadzone pod koniec XX wieku ugrunto-
waly wiedze na temat istnienia trzech europejskich
obszarow refugiow — tzw. refugiow potudniowych —
potwyspow Apeninskiego, Iberyjskiego i Batkanskie-
go. Badania nad filogeografig sustow potwierdzity, ze
najwicksza zmienno$¢ genetyczna cechuje populacje
zamieszkujace potwysep Batkanski, jak rowniez po-
ludniowa Pannoni¢ (Wegry, zachodnia Rumunia).
Byly to obszary zrodlowe dla populacji sustow, z kto-
rych zwierzeta rozprzestrzenity si¢ na obecnie zaj-
mowane obszary. Badania te pozwolity na wykrycie
refugium potozonego bardziej na poéinoc niz dotych-
czas zaktadano. Istnienie tego refugium Karpackiego
zostalo potwierdzone réwniez przez inne badania fi-
logeograficzne oparte na genetyce populacji.

Dzigki narzgdziom genetyki populacji mozliwe
jest rowniez zidentyfikowanie refugiow gatunkow
morskich. Badania nad algami z gatunku Palmaria
pamata udowodnily istnienie refugium lodowcowego
w wodach kanatu La Manche. Stwierdzono, ze po-
pulacje alg zamieszkujace rejon kanatu La Manche

wykazujg wyzszy poziom roéznorodnos$ci haplotypo-
wej i nukleotydowej, anizeli populacje wystepujace
na stanowiskach wzdtuz wybrzeza Europy i Ameryki
Poiocne;j.

Innymi badaniami, gdzie wykorzystano m.in. mar-
kery mtDNA byla ocena struktury genetycznej bry-
tyjskiej populacji sarny europejskiej (Capreolus ca-
preolus). Analiza mtDNA wskazata wystepowanie 27
haplotypow, w obrebie ktorych byty 22 miejsca poli-
morficzne. R6znorodnos¢ haplotypowa byta najwigk-
szanapotnocy Wielkiej Brytanii—w Szkocji (H=0,81),
natomiast u osobnikéw z okolic Norfolk (wschodnia
cze$¢ Wielkiej Brytanii) wykazano brak heterozy-
gotycznosci (H = 0). Te dane oraz analizy mikrosa-
telitarne pozwolily odpowiedzie¢ na pytanie, jakie
czynniki, srodowiskowe czy antropogeniczne, mogty
wplynaé na obecng strukture genetyczng tego gatun-
ku. Inny przyktad stanowig badania przeprowadzone
przez zespot badawczy z Uniwersytetu w Biatymsto-
ku. Podjeli si¢ oni oceny zrdéznicowania haplotypow
mtDNA w populacji tosia (4lces alces) na terenie
potnocno-wschodniej Polski. W wyniku przepro-
wadzonej analizy (obejmujacej proby pozyskane od
45 osobnikow) wykazano obecno$¢ 4 haplotypow.
Oszacowane zostaly rowniez warto$ci réznorodno-
sci haplotypowej (H = 0,38), a takze ré6znorodnosci
nukleotydowej (m = 0,008). Najczestszym z wystepu-
jacych haplotypow byt haplotyp H1. Jego obecnosé¢
stwierdzono az u 34 osobnikow, wytacznie z doliny
Biebrzy. Wyniki tych badan wskazuja, ze populacja
losia przeszta efekt waskiego gardta, ktory zmniej-
szyt efektywng wielko$¢ populacji, a tym samym
zmienno$¢ genetyczng. Populacje zamieszkujace
pozostate czgéci Europy roznig si¢ pod wzgledem
mtDNA od osobnikéw z doliny Biebrzy. Omawiajac
ten przypadek nalezy wspomnie¢ o tzw. jednostkach
zarzadzania (MU, ang. management units) i jednost-
kach waznych ewolucyjnie (ESU, ang. evolutionary
significant units). MU to ,.kazda populacja, ktora wy-
mienia tak niewiele migrantéw z innymi populacjami,
ze staje si¢ od nich genetycznie odrgbna”, natomiast
ESU ,;sktada si¢ z jednej lub kilku populacji, ktore
sa izolowane rozrodczo przez dtugi okres, w ktorych
ich ewolucja przebiega niezaleznie od innych popu-
lacji”. SpecjaliSci zajmujacy si¢ ochrong przyrody
podkreslaja potrzebe utrzymywania mozliwie duzej
liczby MU i ESU, poniewaz kazda z tych jednostek
wnosi niezaprzeczalny wklad w zmienno$¢ genetycz-
ng catego gatunku. Odnoszac si¢ do tych informacji
biebrzanska populacja tosi, a zwtaszcza grupa osob-
nikow reprezentujacych haplotyp H1, moze stanowic¢
przyktad jednostki waznej ewolucyjnie, podlegajacej
szczegollnej ochronie.
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Ochrona gatunkow zagrozonych i obrona przed
gatunkami inwazyjnymi

Genetyka populacji dostarcza takze cennych in-
formacji wykorzystywanych w ochronie zagrozo-
nych gatunkow. Wyniki tego typu analiz sa podstawa
opracowywania strategii ochronnych polegajacych
czy to na przesiedlaniu okreslonych populacji czy
tez prowadzenia programéw hodowlanych. Jednym
z gatunkow, ktory w ciagu ostatniego potwiecza ze
statusu szkodnika upraw stal si¢ w znacznej czesci
Europy gatunkiem zagrozonym jest chomik euro-
pejski. Od ponad 10 lat prowadzone sg intensywne
badania genetyczne populacji tego gatunku w calej
Europie. Dotychczas opisano m.in. istnienie trzech
linii filogenetycznych chomika, pomiedzy ktérymi
brak jest przeplywu gendéw. Odkrycie to ma istotne
znaczenie w reintrodukcji populacji — planujac ja nie
mozna przesiedla¢ osobnikéw nalezacych do jednej
linii genetycznej na obszary wystepowania drugiej
z nich, gdyz moze to uniemozliwi¢ krzyzowanie si¢
osobnikow z dwoch roznych genetycznie populacji,
a w efekcie prowadzi¢ do wymarcia przesiedlonej
lub/i rodzimej populacji. Moze to spowodowac, ze
proby ochrony gatunku beda nieskuteczne.

Inny przyktad badan stanowia analizy przepro-
wadzone na Uniwersytecie Warminsko-Mazurskim
w Olsztynie oraz w Szkole Gléwnej Gospodarstwa
Wiejskiego w Warszawie. Analizy opieraly si¢ na
ocenie zroznicowania genetycznego populacji zubra
europejskiego (Bison bonasus). Populacja ta dzieli sig
na dwie linie: Nizinng-Biatowieska i Nizinng-Kauka-
ska. Ze wzgledu na wysoki boziom inbredu i efekt
waskiego gardla, zastosowanie standardowych mar-
kerow mikrosatelitarnych nie wykazalo znaczacych
r6znic pomi¢dzy badanymi liniami. Badacze sprobo-
wali zatem pokonac to ograniczenie wykorzystujac
panel SNP (ang. Single Nucleotide Polimorphism).
Warto doda¢, ze polimorfizm ten dotyczy wystepo-
wania pojedynczych zmian w sekwencji DNA 1 jest
to najczestszy rodzaj polimorfizmu. Sposrod 54001
SNPs jedynie 1337 SNPs (2,8%) byto polimorficzne.
Analiza chi-kwadrat ujawnita istotne rdéznice w cze-
stosci alleli (P<0,05) dla 50 SNPs. Czternascie z nich
byto monomorficznych w jednej z linii i jednocze$nie
polimorficznych w drugiej z linii, dzigki czemu byty
one najbardziej informatywnymi SNP-ami wykazu-
jacymi rdéznice pomiedzy analizowanymi liniami.
Tego rodzaju wyniki wskazuja, ze ten gatunek jest
szczegblnie narazony na negatywne skutki chowu

wsobnego, czego rezultatem powinno by¢ wzmoze-
nie dziatan ochrony czynnej w celu podniesienia r6z-
norodnosci genetyczne;.

Innym aspektem jest obrona rodzimych ekosyste-
mow przed gatunkami inwazyjnymi. Sg to zwykle ga-
tunki zawleczone w inny obszar geograficzny przez
cztowieka badz uciekinierzy z hodowli lub ogrodow.
Gatunki te w czasie przystosowywania do nowych
siedlisk nabywaja specyficzne adaptacje pozwalaja-
ce zasiedla¢ nowe tereny i konkurowa¢ z rodzimymi
gatunkami. Jednym z przykladow jest nornica ruda.
W kontynentalnej czeéci Europy jest ona gatunkiem
rodzimym, natomiast jest gatunkiem inwazyjnym
w Irlandii. Pierwsza introdukcja tych zwierzat mia-
fa miejsce w latach 20. XX w. Na podstawie analiz
SNP udowodniono, ze w ciagu 85 lat ekspansji nor-
nice wyksztalcity specyficzne adaptacje w genach
zwigzanych z odpornos$cig oraz genach zwigzanych
z behawiorem majacym wplyw na szybkie tempo
ekspansji. Badania nad tymi populacjami i mechaniz-
mami w nich zachodzagcymi moga by¢ podstawa do
wypracowania narzedzi walki z inwazjg gryzoni.

Podsumowanie

Pomimo, ze genetyka populacji jest dos¢ mloda
dyscypling wiedzy, to lista jej osiggni¢¢ jest imponu-
jaca i obserwuje sie¢ dalszy postep w tej dziedzinie,
przede wszystkim za sprawg rozwoju metod genetyki
molekularnej. Dane uzyskiwane tymi metodami po-
zwolily oszacowaé zmiennos¢ genetyczng popula-
cji, przesledzi¢ ich historie demograficzne, wskazaé
pochodzenie i drogi migracji wielu gatunkéw roslin
1 zwierzat czy tez zrozumie¢ funkcjonowanie syste-
mow rozrodczych. Bez watpienia mozemy stwierdzic,
ze w najblizszej przysztosci bedziemy obserwowac
dynamiczny rozwdj technik biologii molekularnej,
a wigc takze 1 genetyki populacyjnej czy szeroko po-
jetej ekologii. Dostepne stang si¢ bardziej precyzyjne
markery molekularne, a biolodzy bgda wykorzysty-
wac fragmenty DNA o znanej funkcji. Podstawowe
badania beda miaty tez coraz wigkszy wplyw na ich
mozliwosci zastosowania praktycznego.
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