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Streszczenie

Salamandra plamista Salamandra salamandra (Linnaeus, 1758) nalezy do gatunkow
politypowych i stanowi kompleks kilkunastu podgatunkéw szeroko rozpowszechnionych
na kontynencie europejskim. Polskie populacje reprezentuja podgatunek nominatywny
S. 5. salamandra. Ich wystepowanie zasadniczo ogranicza si¢ do terenow wyzynnych i pasm
gorskich Sudetow i Karpat, ktore jednoczesnie stanowia pélnocno-wschodnig granicg zwartego
zasiegu gatunku. Salamandry plamiste charakteryzuje niezdolnos¢ do dalekich migracji,
przywiazanie do miejsc rozrodu i niska ptodnos¢, co w polaczeniu z niekorzystng dziatalnoscia
czlowieka. w tym glownie z fragmentacja lub izolacja siedlisk, moze prowadzi¢ do
zmniejszenia efektywnej wielkosci populacji i przyspieszenia procesow takich jak dryf
genetyczny, chow wsobny. czy waskie gardlo, lokalnie prowadzacych nawet do zaniku calych
populacji. Glownym celem pracy doktorskiej bylo zbadanie zmiennosci genetycznej |
fenotypowej populacji salamander plamistych w polskiej czgsci Karpat.

Zmiennos¢  genetyczna.  Lacznie  zanalizowano 382  osobniki  pochodzace
z 13 stanowisk, znajdujacych si¢ na terenie Pogorza Karpackiego. Beskidow i Bieszczadow.
Dodatkowo do analiz wytypowano populacje zasiedlajaca Gory Opawskie (wschodnie Sudety).
W badaniach wykorzystano 10 loci mikrosatelitarnych jadrowego DNA: Sal3, Sal23, Sal29,
SalE5, SalE6, SalE7, SalES, SalEll, SalE12 i SalEl4. W celu okreslenia geograficznego
rozmieszczenia linii rodowych i zrodel postglacjalnej kolonizacji zsekwencjonowano fragment
o dlugosci 758 pz regionu kontrolnego mitochondrialnego DNA. Karpackie populacje S.
salamandra stanowia jednorodna grupe genetyczna bez ewidentnych barier dla przeplywu
genéw. Wyjatek stanowily dwa marginalne stanowiska: 1/ populacja zasiedlajaca Pogorze
Strzyzowskie. ktora charakteryzowala si¢ wyrazna odrebnoscia i znacznym obnizeniem
zmiennosci genetycznej wynikajacej z izolacji, malej liczebnosci i silnego dzialania dryfu
genetycznego (oprocz wyraznego wyodrgbnienia w analizie Bayesowskiej, populacj¢ te
charakteryzuje nizsza heterozygotycznos¢ oczekiwana iobserwowana. niskie srednie

bogactwo alleli i brak alleli prywatnych), 2/ izolowana populacja zasiedlajaca Gorg Kaminska



na Pogorzu Cigzkowickim, wskazujaca na rozpoczecie procesow jej genetycznego
roznicowania (spadek sredniej heterozygotycznosci oczekiwanej i nizsze srednie bogactwo
alleli w badanych loci). Ponadto dystans genetyczny (Fsr) wskazywal na najwigksze roznice
pomiedzy wyzej wymienionymi populacjami. a takze migdzy populacja zasiedlajaca wschodnie
Sudety, co moze $wiadczy¢ o genetycznym zrdznicowaniu pomigdzy pasmami gorskimi.
Analiza sekwencji regionu kontrolnego (D-loop) mtDNA potwierdzila jednorodnosé
haplotypowa osobnikéw reprezentujacych zardwno karpackie, jak i sudeckie stanowiska, ktore
sa reprezentowane przez pojedynczy haplotyp. nalezacy do wschodniej linii ewolucyjnej
(balkanskiej. typ IIb). Polskie salamandry plamiste naleza do jednego kladu C. ktory po
ostatnim zlodowaceniu skolonizowal wschodnia Europg z refugium zlokalizowanym na
Polwyspie Balkanskim.

Zmiennos¢é fenotypowa i struktura populacji. W drugiej czegsci pracy opisano
i porownano strukture wiekowa w oparciu 0 metode skeletochronologiczna oraz okreslono
roznice fenotypowe (catkowita dlugosé ciala, masg i zmienno$¢ wzoréw barwnych) salamander
z wybranych populacji karpackich. Uzyskane wyniki zostaly poréwnane z wczesniej
zbadanymi populacjami z Sudetéw. Wiek samic i samcow wahal si¢ od 2 do 16 lat. Analizy
poréwnawcze wykazaly, ze salamandry zasiedlajace Karpaty sa nie tylko wigksze, ale i starsze
niz te z Sudetéw. Istotne roéznice morfometryczne i dymorfizm plciowy przejawiajacy si¢ w
dlugosci ciala zauwazono jedynie w Karpatach, gdzie samice byly wigksze i cigzsze od
samcow. Tempo wzrostu (dopasowane do modelu Bertalanffy'ego) wskazalo na asymptotyczny
trend w calym okresie zycia salamander. Nie potwierdzono natomiast wplywu polozenia
populacji n. p. m. Przypuszcza¢ mozna, ze zréznicowanie pomigdzy karpackimi i sudeckimi
populacjami wynika zarowno z jakosci zasiedlanych przez nie siedlisk (lepsze w Karpatach).
jak i niekorzystnego wplywu zmian antropogenicznych (wyzszy w Sudetach).

Na podstawie ksztaltu i sposobu rozmieszczenia zoltych plam grzbietowych
zaproponowano scalenie dwoch bardzo podobnych i czgsto z sobg mylonych form (paskowano-
plamista i plamisto-paskowana) w jedna: wyrézniono zatem cztery formy fenotypowe:
plamista. plamista-i-paskowana. paskowana i zygzakowata. Wyniki analiz 2077 osobnikow
reprezentujacych 23 populacje potwierdzily, ze w Polsce dominuje forma plamista (46,4% w
Sudetach, 69.2% w Karpatach). natomiast najrzadsza jest forma paskowana (1%). Wykluczono
zwiazek pomiedzy formami barwnymi a genotypami 557 salamander plamistych okreslonych
na postawie zmiennosci 10 loci mikrosatelitarnych. Ponadto nie znaleziono dowodéw na

istnienie dymorficznych roznic fenotypowych pomigdzy samicami i samcami. Wzor barwny



nie stanowil takze unikalnej cechy odrozniajacej salamandry zamieszkujace okreslone
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Summary

The fire salamander Salamandra salamandra (Linnaeus, 1758) is a polytypic species
and constitutes a complex of several subspecies widely distributed in Europe, excluding
the Scandinavian Peninsula and British Islands. Polish populations represent the nominative
subspecies S. 5. salamandra. Its occurrence is limited to the Sudetes and the Carpathian
Mountains including their foothills, which constitute the north-eastern margin of the species
range. Such peripheral populationis are often exposed to adverse genetic processes expressed
by reduced variation and higher genetic diversity. Inability for long migrations. breeding site
fidelity, environmental preferences, together with anthropogenic activities and habitat changes.
may cause the reduction of effective population size and accelerate processes leading to local
extinction: genetic drift, inbreeding or bottleneck effect.

Genetic variation. The main aim of the study was to determine genetic variation
and structure of S. salamandra populations located in Polish part of the Outer Western
and Outer Eastern Carpathian Mountains. To assess genetic variation, 10 microsatellite loci of
nuclear DNA were genotyped: Sal3, Sal23, Sal29, SalE5, SalE6, SalE7, SalES. SalE11, SalE]12
and SalE14. Moreover, 758 bp fragment of mitochondrial DNA control region was sequenced
to determine the affiliation of the species comparing to the European evolutionary lineages. As
it was presumed, S. salamandra colonized Eastern Poland from the Balkans. Genetic analyses
showed that the Carpathian populations constitute a homogeneous genetic group and exhibit
relatively high level of genetic variation without evidence of strong barriers to gene flow. Two
extremely marginal populations from the Strzyzow and Cigzkowice Piedmonts. highly isolated
or localized outside the continuous range. revealed significantly reduced genetic variation, thus
placed under the strong influence of genetic drift. Apart from clear separation in the Bayesian
analysis. these populations were characterized by lower expected and observed heterozygosity,
low average allele richness, lack of private alleles). In addition, genetic distance (Fsr) between
populations indicated the largest genetic differences between above-mentioned populations and

between population inhabiting the Eastern Sudetes, which may indicate genetic diversity



between mountain ranges. Analysis of mtDNA control region (D-loop) sequences revealed
haplotype homogeneity of individuals representing both the Sudetes and the Carpathians. both
represented by single haplotype IIb. Individuals representing Polish populations belong to the
eastern evolutionary lineage and suggest the species’ post-Pleistocene migration from glacial
refugium located in the Balkan Peninsula.

Life history traits and phenotypic variation. The second part of the work describes and
compares age structure based on the skeletochronological method and identifies phenotypic
differences (total body length, mass and variability of color patterns) of the fire salamanders
from the species’ entire range in Poland. The age of females and males ranged from 2 to 16
years, both in male and females. Significant morphometric differences and sexual size
dimorphism were found in the Carpathians, where females were significantly longer and
heavier than males. Comparative analyzes between the two mountain ranges showed that
salamanders inhabiting the Carpathians were on average larger and older than those from the
Sudetes. Growth fitted by Bertalanffy’s model showed differences between both sexes and
mountain ranges, and suggested asymptotic trend throughout salamanders” lifespan. The impact
of altitude was not confirmed in studied populations. It is presumed that diversity of
salamanders inhabiting the Carpathians and the Sudetes may be maintained by variation in
habitat quality and disturbed gene flow, which confirms the existence of a geographic barrier
(the Moravian Gate).

Four types of dorsal yellow patterns were distinguished: spotted. spotted-and-striped.
striped and zig-zag. The results based on analysis of 2077 individuals representing
23 populations from Poland revealed that spotted form was dominant (46,4% in the Sudetes.
69.2% in the Carpathians), while striped form was the rarest (1%). There was no relationship
between color pattern forms and genotypes of salamanders from Poland based on the variation
of 10 microsatellite loci. In addition, there was no evidence of significant phenotypic
differences between females and males. Finally, color pattern did not constitute a unique feature

that distinguishes individuals inhabiting local populations.
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