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Cele badan
1) Poznanie zmiennosci genetycznej populacji jeleni

zamieszkujacych 8 puszcz pétnocno-wschodniej Polski

2) Odtworzenie historii badanej populacji ze szczeg6inym
uwzglednieniem ostatnich 200 lat

3) Okreslenie przeptywu gendéw miedzy kompleksami lesSnymi
badanego regionu i czynnikéw go determinujgcych
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Metody badawcze

Badania genetyczne
- Analiza dlugosci 14 markeréw mikrosatelitarnych (303 préby);

(krotkich fragmentéw jadrowego DNA dziedziczonych
w rownym stopniu od ojca i matki)

- Analiza fragmentu mitochondrialnego DNA (mtDNA) (217 prob);

(krotki fragment DNA, dziedziczony tylko w linii matczynej)
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Metody badawcze c.d.

Historia populacji

Poszukiwanie danych archiwalnych dot. historii wystepowania
jeleni w regionie pétnocno-wschodniej Polski (literatura towiecka,
wywiady z lesniczymi i mysliwymi, archiwalne dane Lasow
Panstwowych);

Analizy przestrzenne

Analizy przestrzenne z wykorzystaniem Geograficznych Systemow
Informaciji (GIS) i map Corine 2000 Land Cover

(mapy przedstawiajgce r6zne formy uzytkowania terenu);
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Wyniki

- Rekonstrukcja historii populacji
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Analizy mitochondrialnego DNA
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Wyniki — Analizy mtDNA

Struktura genetyczna populaciji
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Wyniki — Analizy mtDNA

Wspotczynik @st obliczony midzy parami subpopulaciji

S1 S2
s2 0,73
0,40 0,24 dla wszystkich par: p<0,001

sS4 030 0,72 0,32

st
D 0,0-0,05 mate zr6znicowanie
(5 0,05-0,15 umiarkowane zrdéznicowanie
0,15-0,25 duze zréznicowanie
> 0,25 bardzo duze zréznicowanie
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Niedziatkowska et al. 2011. Acta Theriologica 56: 1-12.

Rozmieszczenie linii filogenetycznych jelenia w Europie

Phylogenetic lines 7

mB(Skog et al.)
EB/A(Skog et al.)
WA/B(Skog et al.)
oA

12 site number

Niedziatkowska et al. 2011. Acta Theriologica 56: 1-12.
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Podsumowanie historii i analiz mtDNA

Rozmieszczenie subpopulacji mtDNA wynika z historii
populaciji:

- S1: reintrodukcja jeleni z Niemiec, przesiedlenia do
Puszczy Augustowskiej z Pojezierza Mazurskiego

- SZ: reintrogiukcjajeleni przed Il wojng $wiatowg
ze Spaly, Slaska, Niemiec ...

- S3: reintrodukcje jeleni w latach 50-tych i 60-tych XX w.,
naturalne migracje

- S4: prawdopodobnie jedyna naturalna populacja (brak
informaciji o przesiedleniach, naturalne migracje)

Staby przeptyw haplotypéw mi  edzy subpopulacjami
wynika z ograniczonej dyspersjita n

Jelenie z péinocno-wschodniej Polskis g najbli zej
spokrewnione z jeleniami z Europy potnocnej
i zachodniej;

Analizy mikrosatelitarnego DNA




Wyniki — analizy mikrosatelitarnego DNA

Zréznicowanie genetyczne jeleni z terenu pétnocno-wsathwiej Polski

Najwy zsze warto $ci pogrubiono

Biat  Biat
Pop August BY PL Borki Romin Knysz Mieln Napiw Pisz

Ho 0,68 0,63 066 055 069 0,73 068,74 0,69

He 0,77 0,78 080 069 0800,81 0,77 0,77 0,79

Fis 0,14 0,19 0,18 0,22 0,4 0,1 0,16 0,05 0,14

)

Ho - heterozygotycznéé obserwowana

Q He — heterozygotyczné¢ przewidywana

AN Fis — wspotczynnik wsobnéci
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Wyniki — analizy mikrosatelitarnego DNA

Drzewo dystans6w genetycznych Fst skonstruowane
metod g Neighbour-Joining

Zakres wartosci Fst: 0,002-0,087
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w 0,005 Fst

0,0-0,05 mate zr6znicowanie
0,05-0,15 umiarkowane zrdéznicowanie
0,15-0,25 duze zréznicowanie
> 0,25 bardzo duze zréznicowanie




Subpopulacje jeleni wyznaczone na podstein#-’ o 5.;5
analiz mikrosatelitarnego DNA i rozmieszczenia p e
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badanych osobnikéw)

Istotna ujemna korelacja mi edzy
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Podsumowanie historii i analiz mikrosatelitarnego D NA

Rozmieszczenie subpopulacji mikrosatelitarnego DNA wynika
z historii populacji i naturalnych migracii:

: przesiedlenia jeleni z Puszczy Rominckiej do Boreckiej, naturalne
migracje miedzy puszczami

- S2:reintrodukacja jeleni z Niemiec do Puszczy Piskiej, przesiedlenia z
Mazur do Puszczy Augustowskiej, naturalne migracje

- S3: reintrodukacje m.in. ze Slaska, z Niemiec, naturalne migracje miedzy
puszczami

2. Zrbznicowanie genetyczne badanej populacji jestdu  ze

R 3. Istnieje przeptyw genéw mi  edzy subpopulacjami
S i poszczegOlnymi kompleksami le  $nymi

‘Subpopulation |
©— Subpopulation 2
iy oo,
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Wyniki — Analizy przestrzenne

Poréwnanie korytarzy najmniejszych kosztéw
i odlegto sci prostoliniowych

Korytarz najmniejszych
kosztéw
(ang. least
B cost distance,
(\ Ray 2005)




Wyniki — Analizy przestrzenne

Korelacje dystansu genetycznego i przestrzennego

Dystans Dystans Korelacja
genetyczny przestrzenny r p
Fst/(1-Fst)  Odlegtosci 0,553 0,001

prostoliniowe

Fst/(1-Fst)  Diugosc¢ korytarza 0,545 0,001
najmniejszych
kosztow

=
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Wyniki — Analizy przestrzenne

Najlepsze modele wybrane w analizach AIC
(kryterium informacyjne Akaike)

Zmienne niezalene

whaczone do modelu Modele wybrane przez AIC

k R? AAIC oi

Korytarz najmniejszych kosztéw

Diugosé korytarza (In), 4 0,368 0 0,631
lesistaé (%)

Korytarz najkrétszych odlegtosci

Najkrétsza odlegkg (In), 5 0,383 0 0,255
lesista¢ (%),
Q wody (%),
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Zalezno $¢ dystansu genetycznego
od dlugo $ci korytarza LCD i lesisto
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Podsumowanie wynikéw

o — Subpopulation 2
o= o3

Fm

1. Subpopulacje wyznaczone z analiz mtDNA wynikajg z réznej historii
lokalnych grup jeleni (wymieranie, rézne zrédta reintrodukciji);

2. Subpopulacje wyznaczone z analiz mikrosatelitarnego DNA
wynikajg z historii populacji oraz z migracji osobnikow miedzy
kompleksami lesnymi;

3. Liczba migrantow miedzy puszczami zalezy od odlegtosci i
Q) zachowanej tgcznosci miedzy nimi (korytarze leéne);
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4. Roéznice miedzy subpopulacjami mtDNA i mikrosatelitarnymi
wynikajg prawdopodobnie z réznic w tempie migracji miedzy
ptciami.

Historia populacji jelenia w Polsce
pétnocno-wschodniej miata wi  ekszy
wptyw na ich obecn g struktur e genetyczn g

niz fragmentacja s$rodowiska

i obecno $¢ barier migracyjnych

¢
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Podzi ekowania:

Chciatabym serdecznie podziekowaé

Pracownikom Laséw Panstwowych z terenu pétnocno-wschodniej Polski

i wszystkim pozostatym osobom, ktére pomagaty mi zbiera¢ proby do
badan genetycznych, udostepnity mi materiaty archiwalne oraz udzielity mi
informacji dotyczacych historii badanej populaciji jeleni

Projekt byt finansowany przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego

(granty nr 2 PO6L 006 29 i nr 0379/P01/2007/32),

Q oraz budzet Zaktadu Badania Ssakow PAN
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