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Wskazanie osiggniecia wynikajacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003 r.
o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie
sztuki (Dz. U. nr 65, poz. 595 ze zm.):

a) Tytut osiggniecia naukowego:

Struktura genetyczna naturalnie odnawiajgcych sie populacji drzew lesnych
Na osiaggniecie naukowe sktada sie cykl 6 publikacji:

[1] Chybicki 1), Burczyk J (2009) Simultaneous estimation of null alleles and
inbreeding coefficients. Journal of Heredity 100:106-113 (IF: 2.052)

[2] Chybicki lJ, Trojankiewicz M, Oleksa A, Dzialuk A, Burczyk J (2009) Isolation-by-
distance within naturally established populations of European beech (Fagus
sylvatica). Botany (dawniej: Canadian Journal of Botany) 87:791-798 (IF: 0.904)

[3] Chybicki lJ, Oleksa A, Burczyk J (2011) Increased inbreeding and strong kinship
structure in Taxus baccata estimated from both AFLP and SSR data. Heredity
107:589-600 (IF: 4.597)

[4] Chybicki 1), Oleksa A, Kowalkowska K, Burczyk J (2012) Genetic evidence of
reproductive isolation in a remote enclave of Quercus pubescens in presence of
cross-fertile species. Plant Systematics and Evolution 298:1045-1056 (IF: 1.312)

[5] Chybicki lJ, Oleksa A, Kowalkowska K (2012) Variable rates of random genetic
drift in protected populations of English yew: implications for gene pool
conservation. Conservation Genetics 13:899-911 (IF: 2.183)
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[6] Dering M, Chybicki IJ (2012) Assessment of genetic diversity in two-species oak
seed stands and their progeny populations. Scandinavian Journal of Forest
Research 27:2-9 (1.065)

taczna liczba punktéw Impact Factor wymienionych publikacji (zgodnie z rokiem
publikacji) wynosi 12,113.

b) omdwienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikdw wraz z omoéwieniem
ich ewentualnego wykorzystania

Wstep

Drzewa stanowig jeden z podstawowych sktadnikdw ekosystemoéw Igdowych.
Wiele gatunkow zalicza sie do grupy tzw. gatunkéw podstawowych (ang. foundation
species; Ellison i in. 2005), tj. gatunkéw o fundamentalnym znaczeniu dla struktury
i funkcjonowania danego ekosystemu (Dayton i in. 1972). Wynika to z faktu, ze
drzewa sg diugowieczne i charakteryzujg sie duzymi rozmiarami, przez co tworzg
stabilne, wysoce produktywne i duze powierzchniowo populacje. Jednoczesnie
drzewa s3 roslinami o trudnym do przecenienia znaczeniu gospodarczym.

Zaproponowane ostatnio koncepcje z pogranicza ekologii i genetyki sugerujg
istnienie zwigzku pomiedzy strukturg genetyczng gatunkéw podstawowych dla
danych ekosystemdéw a réznorodnoscig biologiczng tych ekosystemow (Bangert i in.
2008, Whitham i in. 2010). Zwigzek ten, w mysl wspomnianej koncepcji, opiera sie na
tzw. skalowaniu genetycznym, tj. ekspresji gendw wptywajgcych na cechy gatunku
podstawowego, ktdore z kolei regulujg ekologiczne witasciwosci ekosystemu na
roznych poziomach organizacji (Bangert i in. 2008). Podstawg skalowania
genetycznego jest istnienie zmiennosci genetycznej u gatunku podstawowego.
Ponadto, skalowanie genetyczne powinno zachodzi¢ szczegdlnie wyraznie
w biocenozach zblizonych do naturalnych, gdzie relacje pomiedzy gatunkiem
podstawowym a innymi komponentami biocenozy odzwierciedlajg wzajemne
zaleznosci miedzygatunkowe uksztattowane w toku ewolucji . W przypadku drzew
lesnych o naturalnosci drzewostanu w duzym stopniu decyduje naturalny sposéb
odnawiania populacji, ktory prowadzi do uksztattowania sie naturalnej struktury
genetycznej populacji.

W ogdlnym znaczeniu pojecie struktura genetyczna populacji odnosi sie do
kompleksowego ujecia wtasciwosci genetycznych populacji, wtgczajgc réznorodnosé
genetyczng, polimorfizm, wsobno$é, pokrewienstwo, a takze zwigzek tych
parametrow z lokalizacja oraz czynnikami ekologicznymi. Niekiedy struktura
genetyczng populacji nazywa sie sposéb uporzadkowania zmiennosci genetycznej.
W tym ostatnim znaczeniu termin ten uzywany jest czesto w odniesieniu do
hierarchicznego uporzadkowania zmiennosci genetycznej. Ograniczajgc rozwazania
do zmiennosci neutralnej, ktorej poswiecony jest niniejszy cykl publikacji, do
podstawowych czynnikéw struktury genetycznej populacji nalezg efektywna wielkos¢
populacji oraz system kojarzenia. Efektywna wielko$¢ populacji determinuje
natezenie dryfu genetycznego, tj. procesu losowych zmian czestosci alleli w populacji.
System kojarzenia osobnikdéw wigze sie ze zjawiskiem wsobnosci lub, ogdlnie ujmujac,
sposobem uporzgdkowania gendéw w genotypach. W przypadku drzew lesnych,
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podobnie jak i innych roslin, wielko$¢ populacji oraz system kojarzenia wigzg sie
z zakresem dyspersji (Epperson 2003). W przypadku nieznacznej dyspersji nasion
populacje wykazujg tendencje do skupiania sie osobnikéw spokrewnionych. Efekt ten
moze ulega¢ dalszemu nasileniu, jezeli kojarzenie nastepuje miedzy osobnikami
z najblizszego sgsiedztwa (Turner i in. 1982). Wynika to z faktu, ze u roslin catkowity
zakres dyspersji genow jest wypadkowq dyspersji nasion i pytku (Crawford 1984).

Struktura genetyczna populacji drzew jest zagadnieniem o bogatej literaturze.
Wiele uwagi poswiecono dotychczas zmiennos$ci genetycznej, zrdéznicowaniu
genetycznemu, systemom kojarzenia, filogenetyce, a obecnie réwniez zmiennosci
adaptacyjnej. Niemniej, charakterystyka struktury genetycznej w skali lokalnej,
miedzy-osobniczej, stanowi przyktad problemu badawczego cieszacego sie do
niedawna stosunkowo niewielkim zainteresowaniem. Moze by¢ to zwigzane miedzy
innymi z faktem, ze wiele uwagi poswiecano dotychczas hodowlanym aspektom
genetyki populacyjnej drzew, co z kolei wigzato sie z wyborem do badan populacji
reprezentujacych uprawy lesne. Ze wzgledu na silng presjg cztowieka, w tym
szczegoblnie sposob zaktadania drzewostandw poprzez nasadzenia, typowe uprawy
lesne nie nadajg sie do badan naturalnej struktury genetycznej (tj. wsobnosci,
struktury przestrzennej pokrewienstwa) na poziomie pojedynczych osobnikdow.
Ponadto, wzrost zainteresowania wewnatrz-populacyjng strukturg genetyczng drzew
(i innych roslin) jest niewatpliwie efektem rozwoju metod statystycznych, ktory miat
miejsce w ostatnich latach. Dotyczy to zwtaszcza analizy przestrzennej struktury
pokrewienstwa (przestrzennej struktury genetycznej) (np. Rousset 2000; Vekemans
i Hardy 2004).

Ksztattowanie wewnagtrz-populacyjnej struktury genetycznej w przypadku
drzew wiatropylnych rzadko zachodzi w izolacji od innych populacji. Nawet
w przypadku silnej fragmentacji, przeptyw gendéw miedzy populacjami utrzymuje sie
przewaznie dzieki dalekiej dyspersji pytku. Uwaza sie, ze dzieki temu populacje drzew
wiatropylnych charakteryzujg sie wysokim poziomem wewnatrz-populacyjnej
zmiennosci genetycznej (Bacles i Jump 2011). Kompletna izolacja populacji wydaje sie
zjawiskiem unikalnym. Niemniej, w takich warunkach system kojarzenia, dryf
genetyczny i inne procesy ksztattujgce neutralng zmiennos¢ genetyczng beda
oddziatywac¢ znacznie intensywniej, niz w warunkach sieci powigzanych populacji.
Jednym z oczekiwanych efektow izolacji jest spadek efektywnej wielkosci populacji
(Waples i England 2011).

Poza zagadnieniami o znaczeniu podstawowym, znajomos¢ struktury
genetycznej ma pewne implikacje réwniez w naukach stosowanych, takich jak
biologia konserwatorska czy hodowla lasu. W obu przypadkach jednym z gtéwnych
celéw jest zachowanie puli genowe] populacji. W biologii konserwatorskiej do
podstawowych kryteriow oceny populacji pod katem zagrozenia wyginieciem zalicza
sie liczebnos¢ populacji (Frankham 2003). Im mniej liczna jest dana populacja, tym
w wiekszym stopniu podlega ona fluktuacjom demograficznym i genetycznym,
napedzajac tzw. wir wymierania (ang. extinction vortex). Struktura genetyczna
populacji powinna korespondowac z jej liczebnoscia. Niemniej, w przypadku drzew
leSnych wspomniana regufa nie zostata dotychczas zweryfikowana empirycznie
w stopniu umozliwiajgcym szersze uogodlnienia. Wykazano natomiast, ze
fragmentacja populacji drzew stosunkowo rzadko powoduje oczekiwane skutki
genetyczne (Kramer i in. 2008). Podobnie, brakuje jednoznacznych informacji
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o wplywie naturalnego odnawiania lasu na strukture genetyczng upraw lesnych,
szczegdblnie w poréwnaniu z odnawianiem sztucznym.

Cel prac sktadajacych sie na osiggniecie naukowe

Celem prac sktadajgcych sie na osiggniecie naukowe byto okreslenie struktury
genetycznej naturalnie odnawiajgcych sie populacji drzew lesnych. Przede wszystkim,
celem byto okreslenie struktury pokrewienstwa i poziomu wsobnosci oraz
whnioskowanie o parametrach demograficznych na podstawie struktury genetycznej,
w tym o efektywnej wielkosci populacji. Ponadto, celem cyklu badan byto okreslenie
relacji miedzy stopniem izolacji populacji a jej efektywng wielkoscig.

Do badan wybrano nastepujgce gatunki drzew: buk zwyczajny, cis pospolity,
dab omszony oraz dab szyputkowy i bezszyputkowy. Wymienione gatunki nalezg do
drzew wiatropylnych, charakteryzujacych sie zblizong strategig dyspersji nasion.
Wspomniana strategia dyspersji nasion polega na tgczeniu biernej dyspersji
barochorycznej o niewielkim zasiegu z dalekg dyspersjg przy udziale ptakéw lub
ssakow.

Badania przeprowadzono w ramach populacji stanowigcych kontrastujace
przyktady stopnia izolacji. Przyktadem populacji o wzglednie niskim poziomie izolacji
sg populacje buka zwyczajnego. Z kolei cis pospolity charakteryzuje sie, relatywnie do
pozostatych badanych gatunkdéw, umiarkowanym poziomem fragmentacji populacji.
Stanowiska cisa sg rozproszone w catym zasiegu wystepowania tego gatunku tworzgc
w ten sposéb luing sie¢ populacji. W zestawieniu z pozostatymi gatunkami
kontrastujgcym przyktadem jest dab omszony, reprezentowany przez unikalna
populacje w rezerwacie Bielinek nad Odrg, ktdra znajduje sie daleko poza gtéwnym
obszarem wystepowania tego gatunku.

Omowienie prac sktadajgcych sie na osiggniecie naukowe

[1] Chybicki 1), Burczyk J (2009) Simultaneous estimation of null alleles and
inbreeding coefficients. Journal of Heredity 100:106-113.

Jadrowe sekwencje mikrosatelitarne (SSR, ang. Simple Sequence Repeats) sg
typem markera genetycznego obecnie powszechnie wykorzystywanym w badaniach
z zakresu genetyki populacji. W powszechnej opinii uznawane sg za markery
o charakterze kodominacyjnym, co oznacza, ze u organizmoéw diploidalnych genotyp
heterozygotyczny bedzie zawsze rozpoznawalny poprzez identyfikacje odmiennych
(allelicznych) fragmentéw DNA pochodzgcych z obu chromosoméw homologicznych.
Niemniej, na skutek mutacji w regionach wigzacych starterowe oligonukleotydy
wykorzystywane w reakcji PCR, mozliwe jest zahamowanie procesu amplifikacji, co
w rezultacie prowadzi do niemoznosci okreslenia danego allelu, co w literaturze
okreslane jest mianem wystgpienia tzw. alleli zerowych (niemych; ang. null alleles).
Z punktu widzenia interpretacji genotypu, allele nieme traktowane mogg byc¢
identycznie jak allele recesywne genu i przy zatozeniu kodominacyjnego charakteru
markeréw SSR powodujg btedng interpretacje genotypow heterozygotycznych
z allelem null jako genotypdw homozygotycznych. W  konsekwencji
heterozygotycznosé osobnicza czy populacyjna moze by¢ powaznie niedoszacowana,
wptywajac na inne statystyki zalezne od czestosci genotypdéw. Jedng z takich statystyk
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jest klasyczny wspotczynnik wsobnosci (Fjs). Problem istnienia alleli zerowych byt
czestym przedmiotem badan. W wielu wczesniejszych pracach, czestos¢ alleli
zerowych okreslano przy zatozeniu, ze dana populacja znajduje sie w stanie
rownowagi genetycznej. Jednak w populacjach o wysokiej wsobnosci zatozenia takie
powodowaty przeszacowanie czestosci alleli zerowych.

Prowadzenie badan z zakresu oceny wsobnosci populacji drzew le$nych za
posrednictwem markeréw mikrosatelitarnych wymagato opracowania odpowiedniej
metody statystycznej uwzgledniajgcej mozliwos¢ wystgpienia alleli null. W pracy [1]
zaproponowano metode statystyczng umozliwiajagcg ocene Fjs, ktdra jest niewrazliwa
na obecnosc alleli null. Pozwala ona réwniez na oszacowanie czestosci alleli null
i okreslenie istotnosci ich wystepowania w sensie statystycznym. Metoda opiera sie
na zatozeniu, ze wsobnos¢ jest cechg wspdlng dla wszystkich loci, co jest
uzasadnione, gdyz w przypadku loci neutralnych (wzgledem doboru naturalnego)
system kojarzenia wptywa identycznie na wszystkie loci genomu jagdrowego. Warto
dodaé, ze w przypadku niekodujacych sekwencji mikrosatelitarnych nie stwierdzono
dotychczas mozliwosci bezposredniego oddziatywania doboru, cho¢ istnieje
mozliwos¢ wystgpienia efektu ,podwozenia” (ang. hitch-hiking). Opierajgc sie na
powyzszym zatozeniu, w pracy [1] opracowano i przetestowano estymator
najwiekszej wiarygodnosci zestawu parametrow (tj. czestosci alleli amplifikugcych,
czestosci alleli null oraz F;s) umozliwiajgcy obliczanie Sredniego wewnatrz-
populacyjnego wspotczynnika wsobnosci Fis (metoda PIM, patrz [1]). Ponadto,
skorygowano i przetestowano bayesowski estymator osobniczych wspdtczynnikow
wsobnosci (metoda IMM, patrz [1]), zaproponowany przez Vogla i in. (2002) i oparty
na zblizonych zatozeniach. Badania symulacyjne wykazaty, ze zaréwno PIM jak i IMM
sg asymptotycznie zgodnymi estymatorami, przy czym zgodnos$¢ wzrasta wraz ze
wzrostem liczby markeréw SSR. Symulacje pozwolity réwniez wykazaé, ze przy 10
markerach oraz liczebnosci préby 50 osobnikdw istnieje mozliwos¢ bardzo
precyzyjnej oceny zaréwno czestosci alleli jak i poziomu wsobnosci w populacji.
Opracowang metode wykorzystano do oceny wsobnosci i czestosci alleli null
w przyktadowej populacji buka zwyczajnego. Poziom wsobnosci badanej populacji byt
nieistotny statystycznie, jednak w przypadku trzech loci stwierdzono czestosci alleli
null istotnie rézne od 0. Metody statystyczne zaimplementowatem w programie
komputerowym [INEST, udostepnionym bezpfatnie dla o0séb zainteresowanych
(www.ukw.edu.pl/pracownicy/strona/igor_chybicki/software_ukw).

[2] Chybicki lJ, Trojankiewicz M, Oleksa A, Dzialuk A, Burczyk J (2009) Isolation-by-
distance within naturally established populations of European beech (Fagus
sylvatica). Botany 87:791-798

Praca [2] podejmuje zagadnienie lokalnej przestrzennej struktury genetycznej
oraz struktury wsobnosci w populacjach buka zwyczajnego. Mimo ze buk zwyczajny
byt niejednokrotnie obiektem badan genetycznych, wiele watpliwosci budza
dotychczasowe wyniki dotyczace wysokiego poziomu wsobnosci w populacjach tego
gatunku. Szczegdlnie wysokie wartosci wsobnosci, siegajace nawet 0,2, notowano
przy uzyciu markerow SSR (Vornam et al. 2004, Jump i Penuelas 2007). Buk zwyczajny
jest gatunkiem wiatropylnym, o potwierdzonej mozliwosci samozaptodnienia
(Nielsen i Schaffalitzky De Muckadell 1954). Jednakze, jak wynika z nielicznych
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opracowan, w warunkach naturalnych kojarzy sie on niemal wytgcznie w drodze
zaptodnienia krzyzowego. Rozdzwiek miedzy wynikami analiz systemu kojarzenia
a pomiarem struktury genetycznej populacji spotykanymi w literaturze moze wynika¢
z kojarzenia w pokrewienstwie (innego niz samozaptodnienie). W przypadku buka
zwyczajnego kojarzenie krewniacze moze nastepowal w efekcie rozwoju
przestrzennej struktury rodowej. Dyspersja nasion buka jest wyraznie ograniczona, co
powoduje, ze potomstwo jednego drzewa (pot-rodzenstwo) rozwija sie
w bezposrednim sasiedztwie, zwiekszajagc szanse wzajemnego kojarzenia po
osiagnieciu dojrzatosci. Czynnikiem sprzyjajgcym wsobnosci jest w tym przypadku
ograniczona odlegtos¢ kojarzenia (efektywnej dyspersji pytku), ktéra prowadzi¢ moze
do kojarzenia w ramach grup rodowych. Wstepne wyniki, zawarte w pracy [1],
pozwolity sformutowac hipoteze badawcza, ze wysoka wsobnos¢ wykazywana
w populacjach buka zwyczajnego przez innych autoréw jest prawdopodobnie
artefaktem wynikajagcym z obecnosci alleli niemych. Stad celem pracy [2] byto
okreslenie struktury wsobnosci (tj. rozktadu indywidualnych wspdtczynnikow
wsobnosci) oraz struktury pokrewienstwa w ramach populacji powstatych w drodze
naturalnego odnowienia. Dodatkowo, celem pracy byto sformutowanie wnioskéw
dotyczacych skali dyspersji gendw na podstawie analizy przestrzennej struktury
genetyczne;j.

Badania przeprowadzono na dwodch stanowiskach, zlokalizowanych na
Pomorzu i reprezentujgcych podobny typ lasu bukowego. Jako markery genetyczne
wykorzystano zestaw 9 jadrowych sekwencji mikrosatelitarnych, dla ktdrych
opracowano i zoptymalizowano reakcje multiplex-PCR. Badania wykazaty, ze
wsobnos¢ populacji ksztattuje sie na poziomie 0,02-0,04, natomiast obserwowany
nadmiar homozygot wywotany jest przede wszystkim obecnoscig alleli zerowych.
Wykazano takze, ze rozktad wsobnosci osobniczej ma charakter L-ksztattny, co
oznacza, ze wiekszos¢ osobnikdéw charakteryzuje sie zerowym poziomem wsobnosci,
a tylko nieliczne osobniki charakteryzujg sie poziomem wsobnosci wskazujgcym na
kojarzenie pomiedzy osobnikami blisko spokrewnionymi lub tez poprzez
samozaptodnienie. Stwierdzono takze istotng réznice w poziomie wsobnosci miedzy
dwoma badanymi populacjami. Blizsza analiza wsobnosci indywidualnej pozwolita
stwierdzié, ze rdznica ta jest wynikiem réznic w poziomie samozaptodnienia, podczas
gdy poziom wsobnosci oburodzicielskiej jest zblizony w obu populacjach.
Stwierdzono takze, ze przestrzenna struktura pokrewiefAstwa jest zgodna
z teoretycznym modelem log-liniowym, oczekiwanym przy zatozeniu zjawiska izolacji
przez odlegtos¢ Wrighta (Rousset 2000). Na tej podstawie wykazano, ze efektywna
wielkos¢ sasiedztwa Wrighta (stanowigca miare efektywnej wielkosci populacji)
wynosi 150 osobnikdw. Dzieki szczegdétowym analizom struktury pokrewienstwa
stwierdzono, ze stosunek skali efektywnej dyspersji nasion do pytku miesci sie
w zakresie od 1:10 do 1:100. Tym samym wyniki potwierdzajg przewidywania dla
badanego gatunku. Przeprowadzone badania pozwolity sformutowaé nastepujace
whioski: i) wsobnos$é w populacjach buka jest niewielka, a uzyskane wyniki sg zgodne
z bezposrednimi badaniami systemu kojarzenia, ii) silna przestrzenna struktura
genetyczna powstaje przede wszystkim na skutek niewielkiej dyspersji nasion,
iii) skala dyspersji pytku jest znaczna, przez co mozliwos¢ kojarzenia sie osobnikdéw
spokrewnionych, a tym samym rozwoju wsobnosci oburodzicielskiej, jest
ograniczona.
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[3] Chybicki 1J, Oleksa A, Burczyk J (2011) Increased inbreeding and strong kinship
structure in Taxus baccata estimated from both AFLP and SSR data. Heredity
107:589-600

Praca [3] dotyczy struktury genetycznej populacji w przypadku fragmentacji
metapopulacji. Jako organizm modelowy postuzyt cis pospolity, ktéry naturalnie
wystepuje w stosunkowo nielicznych, wyraznie izolowanych enklawach. Cis pospolity
jest gatunkiem rozdzielnoptciowym i charakteryzuje sie wiatropylnoscia. Jego
nasiona, zamkniete w miesistych osndéwkach sg chetnie zjadane przez ptaki, co
stwarza mozliwos¢ dyspersji nasion na znaczne odlegtosci. Jednakze, duza czesc¢
nasion opada bezposrednio pod drzewem, przez co catkowita skala dyspersji nasion
moze by¢ ograniczona. W warunkach typowych dla obszaréw Polski cis pospolity
wchodzi razem z innymi niskimi drzewami i krzewami w sktad drugiego pietra lasu.
Dlatego tez pytek cisa, choé stosunkowo lekki, nie podlega tak tatwo silnym prgdom
powietrza, jak ma to miejsce w przypadku drzew gornego pietra lasu, takich jak sosna
czy dab. Badania palinologiczne podjete w rezerwacie w Wierzchlesie oparte na
liczeniu pytku w putapkach wykazaty, ze ilos¢ ziaren pytku maleje bardzo szybko wraz
ze wzrostem odlegtosci od osobnikow meskich (Noryskiewicz 2006). Przez to uznac
nalezy, ze dyspersja pytku u tego gatunku moze by¢ ograniczona zaréwno miedzy
populacjami (przez fakt izolacji), ale réwniez w skali lokalnej.

Do tej pory badania z zakresu genetyki populacji cisa koncentrowaty sie
gtownie na zrdzinicowaniu genetycznym miedzy populacjami. Wykazano miedzy
innymi  obecnos¢ silnej struktury genetycznej na poziomie metapopulacji.
Stwierdzono, ze poziom zmiennosci genetycznej maleje wraz z oddalaniem sie od
centrum zasiegu naturalnego wystepowania gatunku. Z kolei wiedza na temat
struktury genetycznej wewnatrz populacji w chwili podjecia badan byta znikoma.
W pracy [3] sformutowano nastepujgce hipotezy badawcze: i) istnieje przestrzenna
struktura genetyczna pokrewienstwa wynikajgca z ograniczonej dyspersji nasion oraz
ii) ze wzgledu na mozliwe kojarzenie krewniacze w populacjach cisa wystepuje
podwyzszona wsobnos$¢. Jako teren badan wybratem dwie populacje ujete
w rezerwaty przyrody, zlokalizowane w Polsce pétnocnej (,,Cisy w Czarnem” i ,,Cisy
Staropolskie” w Wierzchlesie) réznigce sie znaczaco pod wzgledem liczby oraz
zageszczenia osobnikow. Jako markery genetyczne wykorzystano sekwencje
mikrosatelitarne (6 loci) i markery AFLP (126 loci) (ang. Amplified Fragment Length
Polymorphism). Pobocznym zagadnieniem, cho¢ waznym z punktu widzenia rozwoju
metodologii, bytlo opracowanie metody statystycznej umozliwiajgcej szacowanie
poziomu wsobnosci populacji na podstawie markeréw dominujgcych (takich jak AFLP,
RAPD itp.). Metoda zostata zaimplementowana w programie komputerowym [4A
(www.ukw.edu.pl/pracownicy/strona/igor_chybicki/software_ukw).

Badane populacje charakteryzowaty sie silng przestrzenng strukturg
genetyczng, wskazujacg na istnienie struktury rodowej. Dodatnia korelacja
genetyczna miata zasieg 50-100 metréw, w zaleznosci od populacji. Oszacowany
poziom wsobnosci byt stosunkowo wysoki i miescit sie w zakresie od 0,016 do 0,063.
Badania pozwolity na wykazanie nastepujgcych wzorcodw struktury genetycznej:
i) markery AFLP wskazywaty na wyzszy poziom wsobnosci populacji niz markery SSR,
ii) markery AFLP pokazaty silniejszg strukture przestrzenng niz markery SSR,
iii) poziom wsobnosci i pokrewienstwa byt wyiszy w populacji o wiekszym
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zageszczeniu, iv) w przypadku populacji w Wierzchlesie, markery AFLP wykazaty
istnienie dwdch subpopulacji (tj. odrebnych pul genowych). Otrzymane wyniki
pozwolity stwierdzi¢, ze dyspersja gendw u cisa zachodzi na niewielkg odlegtos¢.
Ponadto, w skali lokalnej dyspersja gendw jest bardziej ograniczona w populacji
o wiekszym zageszczeniu. Od strony metodologicznej, w pracy [3] wykazano, ze
markery dominujgce mogg by¢ z powodzeniem wykorzystane do wnioskowania
o wsobnosci w populacji. Jednakze, ze wzgledu na znacznie mniejszy tadunek
informacji zawartej w markerach dominujacych, wnioskowanie takie jest mozliwe
pod warunkiem, ze dysponuje sie duzg liczbg loci (>100) oraz znaczng liczebnoscia
préby z danej populacji (>100).

[4] Chybicki 1), Oleksa A, Kowalkowska K, Burczyk J (2012) Genetic evidence of
reproductive isolation in a remote enclave of Quercus pubescens in presence of
cross-fertile species. Plant Systematics and Evolution 298:1045-1056

Praca [4] podejmuje zagadnienie przebiegu proceséw demograficznych
w populacji skrajnie izolowanej, tj. znajdujgcej sie poza naturalnym zasiegiem
wystepowania. Jako obiekt modelowy postuzyta populacja debu omszonego
wystepujgca w rezerwacie Bielinek nad Odrg. Dgb omszony jest typowym
przedstawicielem flory potudniowoeuropejskiej. Zasieg naturalnego wystepowania
debu omszonego osigga pdétnocny kres w potudniowych Niemczech, Austrii, Czechach
i Stowacji. Niemniej, w Europie znane sg wyspowe populacje tego gatunku siegajgce
daleko na pétnoc. Do najdalszych enklaw nalezy populacja w Bielinku. Dotychczasowe
badania oparte na cechach morfologicznych lisci dowodzity, iz populacja w Bielinku
charakteryzuje sie posrednig morfologia miedzy typowym debem omszonym
a debem bezszyputkowym. Wynik taki interpretowano jako efekt domniemanej
introgresji wynikajacej z niedoboru pytku debu omszonego. Niemniej, ze wzgledu na
brak bezposrednich dowoddw na istnienie introgresji, nie mozna wykluczyé, ze
posredni (nietypowy) charakter cech biometrycznych lisSci moze by¢ nastepstwem
efektu zatozyciela lub tez dziatania doboru naturalnego zachodzgcego na skraju niszy
ekologicznej. Wobec powyzszego podstawowym celem pracy byta weryfikacja
hipotezy o introgresji. W wyniku badani przeprowadzonych w oparciu o zestaw 14
jadrowych markeréw mikrosatelitarnych wykazano, ze populacja debu omszonego w
Bielinku jest genetycznie odmienna od lokalnych populacji przedstawicieli rodzaju
Quercus. Ponadto stwierdzono, ze badana populacja charakteryzuje sie bardzo matg
efektywng liczbg osobnikéw ($Srednio 31), a takze stosunkowo wysokim poziomem
wsobnosci (Fis = 0,052). Stopiern pokrewienstwa miedzy osobnikami byt znaczny,
sugerujac, ze kojarzenie w populacji zachodzi w duzym stopniu miedzy osobnikami
spokrewnionymi. Wykazano rowniez, ze catkowita dyspersja gendw, mierzona
odlegtoscia miedzy osobnikiem rodzicielskim i potomnym, wyniosta $rednio 40
metréw. Interesujgcych wynikéw dostarczyta bayesowska analiza historii demografii
populacji, wedtug ktdrej pod wzgledem liczebnosci obecna populacja stanowi ok.
0,5% populacji wyjsciowe], natomiast okres redukcji wielkosci populacji rozpoczat sie
ok. 17 pokolen temu. Biorgc za $redni czas trwania pokolenia okres 200 lat, poczagtek
obecnej populacji mégtby przypadac na okres tzw. optimum klimatycznego w czasie
Holocenu.
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Praca [4] pokazata, ze izolacja przestrzenna moze prowadzi¢ do znacznej
redukcji efektywnej wielkosci populacji, przez co moze sta¢ sie dominujgcym
czynnikiem ewolucyjnym ksztattujgcym strukture genetyczng populacji. Brak doptywu
gendéw spoza populacji (w tym réwniez brak introgresji) powoduje wzmocnienie
efektu ograniczonej dyspersji gendw, nawet u gatunku o znacznym potencjale do
dalekiej dyspersji pytku.

[5] Chybicki lJ, Oleksa A, Kowalkowska K (2012) Variable rates of random genetic drift
in protected populations of English yew: implications for gene pool conservation.
Conservation Genetics 13:899-911

W dotychczasowych badaniach cisa pospolitego prowadzonych na terenie Alp
wykazano, ze poziom zmiennosci genetycznej tego gatunku jest nizszy w populacjach
charakteryzujacych sie niewielka liczebnoscig. Niemniej, w pracy [3] niniejszego cyklu
wykazano, ze pozornie duza populacja moze faktycznie charakteryzowac sie ukryta
wewnetrzng strukturg genetyczng, przez co efektywna wielkos¢ populacji moze by¢
znacznie nizsza niz rzeczywista liczba osobnikow. Ws$réd innych czynnikow
ograniczajgcych efektywng wielko$¢ populacji cisa wymieni¢ mozna znaczne
dysproporcje liczebnosci pfci, nagte fluktuacje demograficzne, nierownomierny udziat
osobnikéw rodzicielskich w tworzenia pokolenia potomnego oraz znaczne wahania
stopnia pokrewienstwa miedzy kojarzgcymi sie osobnikami.

Praca [5] podejmuje zagadnienie wielkosci populacji jako predyktora
wewnatrz-populacyjnej struktury genetycznej, w tym poziomu polimorfizmu,
wsobnosci oraz pokrewienstwa. Do badan wytypowano 6 populacji cisa pospolitego
rozproszonych na terenie Polski. Genotypy osobnikéw (nie mniej niz 60 na populacje)
okreslono w oparciu o 5 markeréw mikrosatelitarnych. Do szczegétowych celdow
badan nalezato okreslenie poziomu polimorfizmu (bogactwa alleli) oraz rozdziatu
zmiennosci allelicznej na komponent wewnatrz- i miedzy-populacyjny, okreslenie
poziomu wsobnosci, Sredniego poziomu pokrewienstwa miedzy osobnikami danej
populacji oraz (wsobnej) efektywnej wielkosci populacji. Celem nadrzednym badan
byto zweryfikowanie hipotezy o istnieniu zwigzku miedzy wielkoscia populacji
a wymienionymi komponentami struktury genetycznej. W wyniku przeprowadzonych
badan wykazano istnienie znacznych rézni¢ miedzy badanymi populacjami. Dotyczyty
one w szczegdblnosci bogactwa alleli, a takze w udziatu badanych populacji
w poszczegdlnych komponentach catkowitej réznorodnosci allelicznej (ang. allelic
diversity). Stwierdzono réwniez znaczne réznice w poziomie wsobnosci populacji (od
0,02 do 0,12) oraz w poziomie Sredniego pokrewienistwa (od 0,042 do 0,217). Co
wazne, nie stwierdzono zwigzku miedzy rzeczywistg (cenzusowg) wielkoscig populacji
a badanymi parametrami struktury genetycznej. Z drugiej strony wykazano zwigzek
parametrow  struktury  genetycznej (poziomu  polimorfizmu,  wsobnosci
i pokrewienistwa) z efektywna wielkoscig populacji. W pracy wykazano, ze tempo
dryfu genetycznego w izolowanych populacjach cisa pospolitego jest bardzo zmienne
i nie powigzane z cenzusowg wielkoscig populacji, a raczej z innymi czynnikami
o charakterze lokalnym. Do takich czynnikéw zaliczy¢ mozna jako$¢ siedliska, sposdb
zatozenia populacji czy historie demograficzng (znaczne fluktuacje liczebnosci
populacji, w tym bottleneck). Wyniki przedstawione w pracy [5] majg takze implikacje
w zakresie praktyk konserwatorskich. Z omawianej pracy wynika bowiem, ze wybdr
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populacji do celéw ochrony zasobéw genowych cisa pospolitego, np. produkcji
sadzonek do reintrodukcji, dokonany na podstawie cenzusowej wielkosci populacji
moze by¢ dalece mylacy. Tym samym praca wskazuje na potrzebe wykorzystania
badan genetycznych w celu opracowania i realizacji programéw ochrony zasobow
genowych cisa oraz innych gatunkéw o podobnej biologii i podobnym charakterze
wystepowania.

[6] Dering M, Chybicki IJ (2012) Assessment of genetic diversity in two-species oak
seed stands and their progeny populations. Scandinavian Journal of Forest Research
27:2-9

Jednym z celdw praktyk hodowli i uprawy lasu jest ochrona zasobdw
genowych. Uwaza sie, ze zachowywanie wysokiej rdzinorodnosci genetycznej
umozliwia utrzymywanie potencjatu adaptacyjnego populacji. Ma to szczegdlne
znaczenie w obliczu zagrozen wynikajacych np. z globalnych zmian klimatu.
W przypadku drzew lesnych o znaczeniu gospodarczym utrzymywanie ogdlnej
zmiennosci genetycznej na wysokim poziomie jest bardzo pozgdane, poniewaz
aktualna wiedza o zwigzku miedzy genami a cechami o znaczeniu adaptacyjnym jest
nadal niedostateczna. W przypadku tej grupy drzew, utrata zmiennosci genetycznej
moze mie¢ daleko idgce negatywne skutki gospodarcze i spoteczne, wtgczajgc spadek
produkcji drewna i zachwianie przyrodniczej funkcji lasow.

Hodowla drzew lesnych polega miedzy innymi na utrzymywanie wartosciowej
bazy nasiennej w postaci wytgczonych drzewostandw nasiennych (WDN). Z zatozenia,
pokolenie potomne utworzone na bazie WDN-0w, jako wyselekcjonowane, cechuje
sie lepszymi genotypami w pordéwnaniu z uprawami gospodarczymi. Niemniej,
zaktada sie przy tym, ze zmiennos$¢ genetyczna pokolenia rodzicielskiego jest
efektywnie przekazywana do pokolenia potomnego. Do naturalnych czynnikow
warunkujgcych efektywnej przekazywanie gendéw z pokolenia na pokolenie jest
system kojarzenia. Niemniej, w przypadku upraw lesnych kluczowg role odgrywa
sposob odnawiania lasu. Odnowienie naturalne bazuje na naturalnym procesie
dyspersji pytku i nasion. Z kolei odnowienie sztuczne (poprzez zaktadanie plantac;ji)
wymaga ingerencji cztowieka, miedzy innymi przy zbiorze nasion. Teoretycznie,
zaktadajgc, ze udziat osobnikdéw rodzicielskich w pokoleniu potomnym jest
proporcjonalny do ich ptodnosci (ilosci produkowanych nasion), oba sposoby
odnawiania powinny prowadzi¢ do zblizonych efektéw hodowlanych. Niemniej,
wiedza w tym zakresie jest nadal niepetna.

Celem pracy [6] bylo okreslenie, czy zmiennos$¢ genetyczna wytgczonych
drzewostanéw nasiennych debu szyputkowego i bezszyputkowego (pokolenie
rodzicielskie) jest efektywnie przekazywana do pokolenia potomnego.
W szczegdlnosci praca miata na celu porédwnanie zmiennosci genetycznej upraw
plantacyjnych oraz naturalnego odnowienia w drzewostanach nasiennych oraz
okreslenia zmiennosci parametrow struktury genetycznej w réznych latach duzego
urodzaju (tzw. latach nasiennych). Wykorzystujgc markery mikrosatelitarne
wykazano, ze rdznice w strukturze genetycznej miedzy pokoleniem rodzicielskim
i potomnym s3g nieznaczne. Jednakze stwierdzono, ze uprawy plantacyjne moga
charakteryzowac sie nizszg zmiennoscig genetyczng, jak w przypadku populacji
w Jamach. Moze by¢ to bezposrednim efektem sposobu zbioru przyjmujac, ze
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pokolenie  potomne reprezentuje niewielkg liczbe drzew matecznych
charakteryzujgcych sie najwiekszym urodzajem. Stwierdzenie to znajduje poparcie
w ocenie efektywnej wielkosci populacji, ktéra w przypadku upraw plantacyjnych
miescita sie w zakresie od 26 do 64, ze $rednig 34, podczas gdy dla naturalnego
odnowienia wyniosta srednio 82. W obu badanych populacjach stwierdzono niedobér
heterozygot w pokoleniu potomnym s$wiadczacy o wsobnosci w pokoleniu
potomnym. Niemniej, niedobor heterozygot wykazano jedynie w przypadku upraw
plantacyjnych, podczas gdy naturalne odnowienie nie odbiegato od stanu rownowagi
Hardy’ego-Weinberga. Jedng z mozliwych przyczyn moze by¢ kojarzenie osobnikow
spokrewnionych, co wykazano miedzy innymi w pracach [2] i [4]. Rdznica miedzy
uprawami plantacyjnymi oraz naturalnym odnowieniem moze wigzac sie z réznicami
w zdolno$ci przezywania wsobnego potomstwa w warunkach optymalnych
(plantacje) i sub-optymalnych (naturalne odnowienie). Nie wykazano wyraznych
réznic w parametrach struktury genetycznej miedzy réznymi latami nasiennymi.
Niemniej, stwierdzono istotne statystycznie zrdinicowanie genetyczne miedzy
poszczegdlnymi uprawami potomnymi oraz miedzy uprawami potomnymi
a pokoleniem rodzicielskim. Wspomniany efekt jest wyraznie stabszy w przypadku
naturalnego odnowienia. Sktania to do wniosku, ze pula genowa upraw potomnych
moze by¢ zdeterminowana przede wszystkim przez nielosowy sposdb zbioru nasion.
Aby wyeliminowaé efekt zrdinicowania genetycznego miedzy rdéznymi uprawami
potomnymi, nasiona powinny by¢ pozyskiwane z mozliwie duzej liczby drzew
rozmieszczonych rownomiernie w drzewostanie nasiennym.

Podsumowanie

Omoéwione prace pokazujg przede wszystkim, ze jednym z kluczowych
efektow izolacji przestrzennej u drzew wiatropylnych jest spadek efektywnej
wielkosci populacji. W przypadku dos¢ powszechnie wystepujgcego buka
zwyczajnego, naturalnie odnawiajgca sie populacja charakteryzuje sie (wsobng)
efektywng wielkoscig na poziomie 144 osobnikéw. Dla pordwnania, w przypadku cisa
pospolitego liczba kojarzacych sie osobnikdéw wynosi 87, podczas gdy w kompletnie
izolowanej populacji debu omszonego zaledwie 33. Z kolei poziom wsobnosci
u badanych gatunkéw zmieniat sie w odwrotnym kierunku, tj. 0,030 w przypadku
buka, 0,041 w przypadku cisa oraz 0,052 w populacji debu omszonego. Tym samym,
zgodnie z oczekiwaniami stwierdzono wzrost wsobnosci wraz ze wzrostem izolacji
przestrzennej populacji.

Interesujagcym wynikiem byto wykazanie, ze poziom polimorfizmu czy
wsobnosci populacji moze mie¢ staby zwigzek z cenzusowg wielko$cig populacji.
Badania nad cisem pokazaty, ze skuteczna ochrona zasobdéw genowych wymaga
okreslenia efektywnej wielkosci populacji, ktéra ma bezposredni zwigzek
z prawdopodobienstwem identycznosci (ze wzgledu na pochodzenie) gendéw oraz
nierdwnowagg sprzezen. Z kolei badania nad rodzimymi gatunkami debu pokazaty, ze
pod wzgledem struktury genetycznej analizowanej za posrednictwem neutralnych
markeréw genetycznych, naturalne odnawianie lasu jest bardzo skuteczng metoda
zachowania zmiennosci genetycznej, podczas gdy niewfasciwie zaplanowane
odnowienie sztuczne moze prowadzi¢ do redukcji zmiennosci genetycznej populacji
potomnych.
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Wykazano ponadto, ze wyspowa populacja debu omszonego moze skutecznie
trwa¢ w izolacji rozrodczej pomimo silnej presji introdukcji ze strony blisko
spokrewnionych rodzimych gatunkéw debu. Wynik ten otworzyt interesujace
perspektywy dla badan procesu kojarzenia w tej wyjatkowej populacji.

Waznym osiggnieciem, wykraczajgcym poza cel przedstawionego cyklu prac,
byto opracowanie statystycznej metody jednoczesnej oceny wsobnosci i czestosci
alleli zerowych (praca [1]). Warto podkresli¢, ze od chwili publikacji (praca [1])
omawiane metody cieszg sie duzym zainteresowaniem w miedzynarodowym
srodowisku naukowym, czego dowodem jest rosngca z roku na rok liczba cytowan,
ktéra w latach 2009-2013 wg bazy WoS wynosita 5, 5, 16, 21, 21 (ze $rednig 13.6
cytowan na rok). Poza tym, z niedawno opublikowanych badan (prowadzonych przez
niezalezny zesp6t badaczy) wynika, ze metoda opracowana w pracy [1]
charakteryzuje sie generalnie najlepszymi wtasciwosciami statystycznymi sposrod
wszystkich dostepnych metod oceny wspotczynnika wsobnosci, ktére uwzgledniaja
jednoczesnie efekt wsobnosci i alleli zerowych (Campagne et al. 2012). Zastosowanie
wspomnianej metody do wtasnych badan pozwolito wykaza¢, ze wsobnosc
w populacjach takich gatunkow jak buk zwyczajny czy cis pospolity moze ewoluowac
nawet bez udziatu samozaptodnienia. Niemniej, poziom wsobnosci u tych gatunkéw
nie jest prawdopodobnie tak wysoki jak to oszacowano w innych badaniach,
w ktorych nie brano pod uwage mozliwosci wystepowania alleli zerowych.
W przypadku obu gatunkéw gtéwnym zrodtem wsobnosci jest kojarzenie krewniacze,
ktore moze zachodzi¢ ze wzgledu na silng przestrzenng strukture genetyczna.
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5. Omdwienie pozostatych osiggnieé¢ naukowo-badawczych
Wsréd pozostatych osiggnieé badawczych, udokumentowanych dorobkiem w
postaci publikacji, wyrdzniajg sie nastepujace grupy tematyczne:
1. System kojarzenia oraz dyspersja gendw poprzez pytek i nasion u drzew
2. Hybrydyzacja i introgresja
3. Struktura genetyczna populacji

Ad. 1. Jednym z gtdwnych zagadnien badawczych podejmowanych przeze mnie jest
proces dyspersji gendw w populacjach drzew. Pierwsze prace zostaty opublikowane
jeszcze przed doktoratem (Burczyk i Chybicki 2004; Burczyk i in. 2006) i dotyczyty
gtownie aspektow statystycznych oceny przeptywu gendw za pomocg metod
bazujgcych na analizie rodzicielstwa. Wynikiem tych prac byto opracowanie metod
statystycznych stuzgcych do oceny przeptywu genéw. Warto doda¢, ze rozwdj tych
metod zaowocowat w pdzZniejszym czasie opracowaniem programu komputerowego
NM+ (Chybicki i Burczyk 2010b). Nowosciag metodologiczng oferowanego w NM+
modelu byta mozliwos¢ uwzglednienia alleli zerowych, a w kolejnych wersjach
btedow genotypowania (lub mutacji), przy obliczaniu prawdopodobieristwa ojcostwa
i macierzynstwa. Warto doda¢, ze program ten jest wykorzystywany przez niezalezne
grupy badawcze (15 cytowan na dzien 21.01.2014).

Praca opublikowana w Molecular Ecology (Chybicki and Burczyk 2010a)
stanowita rozwiniecie badan przeprowadzonych w ramach rozprawy doktorskiej. Na
podstawie oryginalnych danych przeprowadzono re-analizy rozktadu
prawdopdobienstwa dyspersji gendw poprzez nasiona i pytek uwzgledniajgc zarowno
dane o odlegtosci miedzy rodzicami a potomstwem w ramach drzewostanu, jak
i proporcje nasion i pytku pochodzacych spoza drzewostanu (imigrantow). Dzieki
temu stwierdzono, ze dyspersja gendw przez pytek jest znacznie bardziej rozlegta
(Srednio 380 m), niz wskazujg na to wyniki oparte jedynie na zrekonstruowanym
rodzicielstwie  (Srednio 23 m). Nowoscig pracy bylo zastosowanie
wieloparametrowych krzywych dyspersji, umozliwiajac precyzyjng ocene pierwotnej
i wtérnej dyspersji, co ma szczegdlne znaczenie u debdw z uwagi na barochorie oraz
wtdérng zoochorie. Warto takze wspomnie¢, ze praca ta zostata wyrdzniona
dyplomem przez Polskie Towarzystwo Biologii Eksperymentalnej Roslin.

Wspodtpraca prowadzona w ramach sieci doskonatosci EVOLTREE
(finansowanej ze srodkéow UE) zaowocowata takze badaniami na dyspersjg gendéw
w populacjach buka pospolitego oraz buka japoriskiego. Celem badan opisanych na
tamach Forest Ecology and Management byto m.in. poréwnanie posrednich
i bezposrednich metod oceny dyspersji gendw. Metody posrednie, oparte na analizie
przestrzennej struktury genetycznej, pozwalajg ocenié tzw. historyczny (Sredni z wielu
pokolen) zakres dyspersji gendw, podczas gdy metody bezposrednie, oparte na
analizie rodzicielstwa, dostarczajg informacji o biezagcym zakresie dyspersji genow.
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Analizy wykazaty daleko idgcg zgodnos¢ miedzy ocenami historycznej i biezgcej
dyspersji genéw. Ponadto, wyniki uzyskane dla buka zwyczajnego potwierdzity
rowniez wnioski z analiz struktury genetycznej omdéwione w pracy [2] wchodzacej
w sktad cyklu publikacji oméwionej w poprzednim rozdziale.

Rozwdj metod statystycznych stuzgcych do analiz dyspersji gendw i systemu
kojarzenia byt jednym z celdw projektu badawczego (IP2010 005470) finansowanego
w ramach inicjatywy ,IUVENTUS Plus” zorganizowanej przez Ministerstwo Nauki
i Szkolnictwa Wyzszego. W ramach tego projektu zostata opracowana bayesowska
metoda oceny parametrow systemu kojarzenia oraz dyspersji gendw oparta na
wczesniejszych modelach (Burczyk i in. 2002, Klein i in. 2008). Za nowatorskie nalezy
uznac¢ podejscie statystyczne do oceny struktury pokrewienstwa w ramach puli pytku
pochodzacego spoza analizowanej populacji (Chybicki 2013). Podstawg opracowanej
metody byt tzw. F-model czestosci alleli (ztozony rozktad wielomianowy-Dirichleta),
w ktérym wariancja czestosci alleli wewnatrz grup moze byé (pod pewnymi
zatozeniami) interpretowana jako prawdopodobieristwo identycznosci dwdch alleli ze
wzgledu na pochodzenie (F) (Balding 2003).

Opracowang metode oceny struktury pokrewienstwa w ramach imigrujgcej
puli pytku (Chybicki 2013) zastosowano do analizy procesu kojarzenia w ramach
drzewostanu debu szyputkowego i bezszyputkowego (Chybicki i Burczyk 2013).
Wykazano, 7e szereg parametrow opisujgcych system kojarzenia wykazuje duzig
zmiennos¢ miedzyosobniczg. W szczegdlnosci dotyczyto to poziomu zaptodnienia
krzyzowego z osobnikami lokalnej populacji oraz z osobnikami spoza lokalnej
populacji. W pracy ponadto okreslono przestrzenny rozktad ptodnosci meskiej,
wskazujgc na jego nielosowy charakter w badanej populacji. Waznym i nowatorskim
aspektem badawczym byta ocena stopnia pokrewienstwa w ramach imigrujacej puli
pytkowej. Dotychczas uwazano, ze pula pytku pochodzacego spoza lokalnej populacji
(imigracja pytku) powodujgca efektywne zapylenie stanowi losowg reprezentacje
zmiennosci genetycznej otaczajgcych populacji bedgcych donorem imigrujgcego
pytku (kojarzenie losowe). Zatozenie to prowadzito do konkluzji, ze wysoki poziom
imigracji prowadzi w sumie do wysokiego poziomu przeptywu gendow miedzy
populacjami i jest mechanizmem odpowiedzialnym za utrzymywanie sie wysokiego
poziomu zmiennosci genetycznej. Tym niemniej, badania pokazaty, ze stopien
pokrewienstwa w ramach imigrujacej puli gamet pytkowych oceniony osobno dla
kazdego drzewa byt bardzo zmienny. Oznacza to, ze niezaleznie od poziomu imigracji
ocenionej dla poszczegdlnych drzew matecznych, liczba osobnikéw bedacych
donorem imigrujgcego pytku moze by¢é zmienna, zalezna prawdopodobnie od
czynnikdow genetycznych, jak i srodowiskowych. Prowadzi to do wnioskéw, ze
u debdw kojarzenie nie zachodzi w sposéb losowy, a wysoki poziom imigracji nie musi
prowadzi¢ w sposdb jednoznaczny do zachowania wysokiego poziomu zmiennosci
genetycznej populacji potomnych.
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Ad. 2. Kolejny dobrze zdefiniowany obszar mojej dziatalnosci badawczej stanowig
prace dotyczgce hybrydyzacji i introgresji. Badania w tym zakresie prowadzone sg
w dwdch modelowych uktadach: zwierzecym reprezentowanym przez kompleks Apis
mellifera (podgatunki: mellifera, carnica) oraz roslinnym reprezentowanym przez
kompleks Quercus (gatunki: robur, petraea). W przypadku pszczoty miodnej
mozliwos¢ introgresji i hybrydyzacji miedzy podgatunkami mellifera i carnica wynika
z faktu, ze drugi z podgatunkéw, obcy pod wzgledem naturalnego zasiegu
wystepowania, jest powszechnie wykorzystywany w pszczelarstwie z uwagi na
mniejszg zadliwos¢, a tym samym tatwos¢ hodowli. Badania z wykorzystaniem
markerow DNA wykazaty, ze w warunkach izolacji (w tzw. zamknietym rejonie
hodowli w Puszczy Augustowskiej) pszczota miodna z podgatunku mellifera wykazuje
niewielki poziom introgresji genomu podgatunku carnica (Oleksa i in. 2011).
Niemniej, pomimo izolacji przestrzennej rodzimej pszczoty ,augustowskiej”
stwierdzono $lady introgresji ze strony obcego podgatunku. Wynik ten sugeruje, ze
w niekontrolowanych warunkach hybrydyzacja moze zachodzi¢ na duzo wieksza
skale. Kolejne badania dotyczyty weryfikacji hipotezy o istnieniu izolacji rozrodczej
miedzy mellifera i carnica w (Oleksa i in. 2013). Umozliwiono dziewiczym krélowym o
znanym statusie taksonomicznym spontaniczne unasiennienie w warunkach
naturalnych. Za pomocg analiz DNA wykazano, ze krélowe typu mellifera kojarzyty sie
w zasadzie jedynie w ramach podgatunku. Z kolei krdlowe typu carnica nie wykazaty
istotnej preferencji w tym wzgledzie. Uzyskane wyniki pozwolity stwierdzié, ze istnieje
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czesciowa izolacja rozrodcza miedzy podgatunkami, ktdrej podstawg moze by¢ rézny
behawior podczas lotow godowych.

Dab szyputkowy i bezszyputkowy stanowig modelowy kompleks gatunkéw
drzew dla badan nad hybrydyzacjg i introgresjg. Wiadomo, ze gatunki te wykazujg
znaczne podobienstwo genetyczne za wyjgtkiem niewielkich obszaréw genomu,
w ramach ktdérych prawdopodobnie znajdujg sie geny odpowiedzialne za réznice
w  morfologii oraz spektrach ekologicznych. Ze wzgledu na czeste
wspotwystepowanie, Q. robur i Q. petraea majg mozliwos¢ kojarzenia
miedzygatunkowego. Podobnie jak w przypadku kompleksu Apis, nie do konca
wiadomo jednak, czy utrzymywanie sie czystych gatunkow jest efektem istnienia
izolacji rozrodczej, czy tez mechanizmoéw doboru kierunkowego (lub obu czynnikéw
jednoczesénie). W badaniach podjetych w ramach projektu finansowanego przez
Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego (IP2010 005470) wykazano, ze
w warunkach niekontrolowanych istnieje znaczna zmiennos$¢ preferencji kojarzenia
sie w ramach i miedzy gatunkami, poczawszy od kojarzenia wytacznie wewnatrz
gatunku, po swobodne kojarzenie bez wzgledu na przynaleznos$¢ taksonomiczna
(Chybicki i Burczyk 2013). Niemniej, wykazano ze dab bezszyputkowy charakteryzuje
sie istotnie wiekszg specyficznoscig kojarzenia niz szyputkowy. Ponadto, w przypadku
drzew-mieszancow gatunkowych wykazano tendencje do kojarzen wstecznych
z debem bezszyputkowym. Interesujgcym byto takie stwierdzenie dla deby
bezszyputkowego istnienia pozytywnego zwigzku miedzy proporcja kojarzen
lokalnych a tendencjg do kojarzenia wewnatrzgatunkowego. Zwigzek ten moze
wynikac z braku synchronizacji kwitnienia obu gatunkéw.
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Chybicki 1J, Burczyk J (2013) Seeing the forest through the trees: comprehensive
inference on individual mating patterns in a mixed stand of Quercus robur and
Q. petraea. Annals of Botany 112: 561-574

Ad. 3. Pozostate osiggniecia naukowe obejmujg wyniki badan struktury genetycznej
réznych organizmow. W badaniach tych wykazano miedzy innymi, ze populacje sosny
zwyczajnej moga charakteryzowac sie przestrzenng strukturg genetyczna, pod
warunkiem ze powstaty poprzez naturalne odnowienie (Chybicki i in. 2008). Badajgc
zwigzek mikoryzowy miedzy lakdwka ametystowg a bukiem zwyczajnym wykryto, ze
u buka zwyczajnego korzenie jednego osobnika mogg by¢ skolonizowane przez wiele
genetéw grzyba (Hortal i in. 2012). Ponadto wykazano, ze w populacji lakéwki moze
uksztattowac sie przestrzenna struktura genetyczna, co jest prawdopodobnie
zwigzane z ograniczong dyspersjg spor. Z kolei pordwnanie struktury genetycznej
dwéch gatunkdéw chrzaszczy saproksylicznych ujawnito, ze specjalizacja siedliskowa
moze wzmacniac¢ efekt izolacji przestrzennej (Oleksa i in. 2013).
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Chybicki IJ, Dzialuk A, Trojankiewicz M, Slawski M, Burczyk J (2008) Spatial genetic
structure within two contrasting stands of Scots pine (Pinus sylvestris L.). Silvae
Genetica 57: 193-202

Hortal S, Trocha L, Murat C, Chybicki I, Buee M, Trojankiewicz M, Burczyk J, Martin F
(2012) Beech roots are simultaneously colonized by multiple genets of the
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Osiggniecia naukowe znajdujace sie poza omdéwionymi obszarami badawczymi
obejmujg wyniki dwdch prac. Pierwsza z prac dotyczy technicznego aspektu badan
nad strukturg genetyczng i systemem kojarzenia u drzew, tj. opracowania reakcji
multipleks-PCR umozliwiajgcych jednoczesng amplifikacje i analize kilku loci SSR
(Dzialuk i in. 2005). Mimo ze obecnie reakcja typu multipleks jest laboratoryjnym
standardem, w chwili publikacji zdecydowana wiekszos¢ analiz byta prowadzono
w oparciu o jedno-locusowe reakcje PCR. W owym czasie korzysci ptyngce z analiz
typu multipleks byty rewolucyjne: znaczna redukcja kosztéw analiz oraz redukcja
ryzyka bteddw genotypowania (podczas scalania danych).

Interesujgcym osiggnieciem byto réwniez odkrycie osobnikéw triploidalnych
u debu szyputkowego i bezszyputkowego. Mimo ze zjawisko triploidii byto notowane
dla rodzaju Quercus, ze wzgledu na bardzo rzadkie wystepowanie nie jest ono dobrze
poznane. Badania jednoznacznie wykazaty, ze genotyp osobnika eu-triploidalnego
moze w niektérych loci markerowych mie¢ wzér genotypu diploidalnego (tj. niepetna
heterozygotycznosé). Tym samym, mimo ze markery SSR mogg by¢ skutecznym
narzedziem do wykrywania aberracji liczby chromosoméw, nie pozwalajg one na
jednoznaczne odrdznienie eu- i aneuploidii.

Publikacje:

Dzialuk A, Chybicki I, Burczyk J (2005) PCR-multiplexing of nuclear SSR loci in Quercus
species. Plant Molecular Biology Reporter 23:121-128

Dzialuk A, Chybicki IJ, Welc M, Sliwinska E, Burczyk J (2007) Presence of triploids
among oak species. Annals of Botany 99: 959-964

Wyniki swoich badan wielokrotnie prezentowatem w postaci referatéw oraz
posterow na miedzynarodowych konferencjach naukowych. Do osiggnieé¢ naukowych
mozna zaliczy¢ takze petnienie funkcji recenzenta tgcznie 31 (nie liczac recenzji po
resubmisji lub korekcie) manuskryptéw ztozonych do 21 czasopism z listy JCR, a takze
2 projektéw badawczych zgtoszonych w ramach konkursu Narodowego Centrum
Nauki (2011/01/N/NZ9/..., 2012/07/N/NZ8/...).
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Podsumowanie bibliograficzne dorobku naukowego

Okres Liczba Liczba Liczba Liczba
publikacji publikacji punktow punktow
z listy JCR ogdtem Impact Factor MNiSW

przed 3 5 8.990 98

doktoratem

po doktoracie 17 18 43.005 515

ogotem 20 23 51.995 613

6. Omadwienie dziatalnosci dydaktycznej i organizacyjnej

W ramach dziatalnosci organizacyjnej pozyskatem srodki finansowe w postaci
grantow badawczych (kierownik projektu): 2 projektéw finansowanych w ramach
grantu MNiSW/NCN oraz 2 projektéw badawczych finansowanych w ramach
inicjatywy IUVENTUS Plus (I i Il edycja). Petnitem role wspdtorganizatora konferencji
szkoleniowej ,, Wykorzystanie sekwencji mikrosatelitarnych w jagdrowym DNA drzew
lesnych do udowodnienia pochodzenia materiatu dowodowego w postepowaniu
sgdowym”. Od 2010 roku petnie role wydziatowego koordynatora programu
ERASMUS oraz MOST.

W ramach dziatalnosci dydaktycznej prowadze zajecia dydaktyczne dla
studentéw kierunkéw biologia, ochrona S$rodowiska i biotechnologia. Jestem
koordynatorem przedmiotéw: Matematyka, Metody statystyczne w biologii,
Genetyka populacyjna. Ponadto jestem wspotprowadzacym zajecia (wyktady
i ¢wiczenia/laboratoria) w ramach nastepujgcych przedmiotéw: Genomika, Genetyka
sgdowa i konserwatorska, Ekologia ewolucyjna. W latach 2003-2011 sprawowatem
opieke naukowg nad pracami licencjackimi (11) oraz magisterskimi (13)
zrealizowanymi w Katedrze Genetyki, Instytut Biologii Eksperymentalnej, Uniwersytet
Kazimierza Wielkiego, a takze petnitem funkcje promotora prac magisterskich (4)
zrealizowanych w latach (2011-2013) w Katedrze Genetyki, Instytut Biologii
Eksperymentalnej, Uniwersytet Kazimierza Wielkiego. Ponadto, prowadzitem wykfady
w ramach miedzynarodowej konferencji szkoleniowej ,Workshop on estimating gene
flow in forest trees” zorganizowanej w ramach dziatan sieci doskonatosci EVOLTREE,
a takze wyktady w ramach konferencji szkoleniowej dla Specjalistow ds. Selekcji
i Nasiennictwa Regionalnych Dyrekcji Lasow Panstwowych, czy wyktady w ramach Dni
Nauki organizowanych cyklicznie przez Uniwersytet Kazimierza Wielkiego. Jestem
takze autorem przektadu rozdziatdow Random Genetic Drift oraz Mutation and the
Neutral Theory podrecznika Principles of Population Genetics Daniela L. Hartla,
Andrew G. Clarka wydanego pod tytutem ,Podstawy genetyki populacyjnej” p.red.
Jarostawa Burczyka naktadem Wydawnictw Uniwersytetu Warszawskiego.
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7. Nagrody i wyrdznienia

Wyrazem osiggnie¢ naukowych byto przyznanie w 2011 roku 3-letniego

Stypendium MNiSW dla Wybitnych Mtodych Naukowcdw oraz nastepujgcych nagréd:

1.
2.
3

Nagroda zespotowa | st Rektora UKW, 2005, za osiggniecia naukowe

Nagroda indywidualna Il st Rektora UKW, 2006, za osiggniecia naukowe
Nagroda Naukowa Prezydenta Miasta Bydgoszczy (nagroda zespotowa), 2009,
za osiggniecia naukowe

. Wyrdznienie Polskiego Towarzystwa Biologii Eksperymentalnej Roslin, 2011, za

wyrdzniajacy sie publikacje z zakresu biologii eksperymentalnej roslin w latach
2009-2010 (publikacja w Molecular Ecology 2010)

. Naukowa indywidualna Il st Rektora UKW, 2011, za osiggniecia naukowe
. Nagroda Wydziatu Il Nauk Biologicznych i Rolniczych Polskiej Akademii Nauk,

2012, za cykl prac badawczych ,Przebieg procesdw genetycznych
w populacjach drzew lesnych”

Wyrazem osiggnie¢ na polu dydaktycznym i organizacyjnym byto przyznanie w 2010
roku zespotowej Nagrody Ill stopnia Rektora UKW.
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