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STRESZCZENIE

Sekwencje mikrosatelitarne (MS, ang. microsatellites), jak réwniez mitochondrialny
DNA (mtDNA, ang. mitochondrial DNA) staly si¢ jednymi z najczeéciej stosowanych
markeréw genetycznych w ekologii molekularnej ze wzgledu na wysoki poziom mutacji.
Cecha ta pozwala na wykorzystanie tych marker6w w badaniach dotyczacych zr6znicowania
genetycznego, filogenetyki i filogeografii gatunkéw. Na podstawie wspomnianych markeréw
molekularnych mozliwe jest wnioskowanie na temat powiazan genetycznych badanych
populacji, a takze historii gatunku.

Ryjowka aksamitna (Sorex araneus) jest uwazana za jeden z najbardziej zréznicowa-
nych genetycznie gatunkéw ssakow, ze wzgledu na charakteryzujaca ja zmienno$é chro-
mosomowa. Przyczyng jej polimorfizmu kariotypowego jest mutacja zwana translokacja
Robertsonowskg. Do tej pory wykryto ponad 70 ras chromosomowych, ktére podzielono na
rozne grupy kariotypowe. Uwaza si¢, ze rearanzacje chromosomowe moga wplywaé na
przeplyw genéw pomiedzy populacjami, dlatego zagadnienie to jest bardzo interesujace i
podejmowane w badaniach filogenetycznych i filogeograficznych

Ryjowka malutka (Sorex minutus) jest uwazana za gatunek raczej monomorficzny pod
wzgledem liczby i budowy chromosoméw, wcigz jednak istnieje potrzeba przeprowadzania
badan przy uzyciu ré6znych markeréw genetycznych dla uzupelnienia informacji uzyskanych
do tej pory.

Celem niniejszej pracy bylo zbadanie zmiennosci genetycznej ryjowki aksamitnej i
ryjowki malutkiej w Polsce i poludniowej Szwecji na podstawie analizy réznych klas
markeréw genetycznych tj. dziedziczonych od obojga rodzicéw (sekwencje mikrosatelitarne
autosomalne), dziedziczone po ojcu (sekwencje mikrosatelitarne zlokalizowane na
chromosomie Y) i po matce (mtDNA). Markery genetyczne zostaly wybrane tak, aby uniknaé¢

blednego wnioskowania na temat proceséw genetycznych i historii gatunku.




W niniejszej pracy do analizy marker6w mikrosatelitarnych uzyto 187 zwierzat (110
osobnikéw S. araneus i 77 osobnikéw S. minutus), natomiast badaniami mtDNA objegto 21
osobnikéw S. araneus i 15 osobnikéw S. minutus (w sumie 36 zwierzat). Probki osobnikéw
pochodzace z polskich i szwedzkich populacji zebrano z 10 miejsc do analiz MS oraz 15
miejsc do analiz mtDNA. Analizg zmiennosci genetycznej MS i mtDNA ryjowki malutkiej
objeto osobniki pochodzace odpowiednio z 6 i 11 miejsc w Polsce i Szwecji. Ryjowki
aksamitne pochodzace z Polski nalezaly do nast¢pujacych ras chromosomowych: Bialowieza
(Bi), Dmholec (Dn), Lggucki Mityn (Lg) i Ulm (Ul), podczas gdy osobniki ze Szwecji
zaliczaly si¢ do dwoch ras chromosomowych: Hillefors (H#) oraz Akarp (Ak). Rasy te
podzielono na dwie grupy kariotypowe Wschodnia (Bi, Lg) i Zachodnia (Ak, Dn, Ha, Ul)
Europejska Grupg Kariotypowa. Do analiz uzyto 9 mikrosatelitow autosomalnych (L9, L14,
L33, L45, L62, L68, L92, L97, L99), marker mikrosatelitarny wystepujgcy na chromosomie Y
(L8Y) oraz fragment sekwencji mitochondrialnego cytochromu b (cyt b, ang. cytochrome b).

Uzyskane wyniki okazaly si¢ podobne dla obu gatunkéw. Wykazano wysoka zmienno$¢
genetyczng markerow mikrosatelitarnych, zaréwno dla ryjowki aksamitnej jak i ryjowki
malutkiej. Niski poziom zréznicowania genetycznego populacji zostal oszacowany na
podstawie wartosci FST dla obu gatunkéw. Wartosci FST dla wszystkich loci, zarowno dla S.
araneus jak i S. minutus, wykazaly nieco wyzsze warto$ci u samic niz u samcéw. Na
podstawie analizy AMOVA wykazano, ze wigkszo§¢ zmiennosci genetycznej stwierdzono
pomigdzy populacjami, zaréwno dla S. araneus jak i dla S. minutus. Wydaje si¢, ze
rearanzacje chromosomowe nie wplywaly istotnie na wymian¢ genéw pomig¢dzy réznymi
rasami chromosomowych S. araneus. Test Mantela nie wykazal istotnej korelacji miedzy
zréznicowaniem genetycznym i dystansem geograficznym dla obu analizowanych gatunkéw.
Liczba klastréw genetycznych (K) wykryta dla ryjowki aksamitnej (K = 3) okazala si¢ byé
nizsza niz liczba populacji geograficznych, podobnie dla ryjéwki malutkiej, u ktorej
wykazano K = 2 klastry genetycznych.

Analiza sekwencji cyr b wykazala wysoki stopieni rdznorodnosci haplotypowej.
Wykazano statystycznie istotng odrgbnos¢ genetyczna miedzy populacjami polskimi i
szwedzkimi. Nie stwierdzono istotnego zréznicowania w genie cyr b pomi¢dzy Zachodnig i
Wschodnig Grupa Kariotypowa. Nie zaobserwowano wyraznego podzialu sekwencji mtDNA
na drzewie filogenetycznym skonstruowanym dla S. araneus. Wyjatek stanowily sekwencje
reprezentujace region Morza Srédziemnego, ktére utworzyly osobna grupe haplotypow.
Analiza filogenetyczna ryjowki malutkiej wykazata podzial na dwa klady. Pierwszy z nich
skladat si¢ z osobnikéw pochodzacych z Europy Pétnocnej i Srodkowej, a drugi obejmowat




zwierzg¢ta pochodzace z Europy Pélnocnej i Poludniowej (Batkany, Pétwysep Iberyjski,
Wiochy).
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