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1. Imie i nazwisko:

Artur Dzialuk

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe/artystyczne — z podaniem nazwy, miejsca
i roku ich uzyskania:

Magister — kierunek: biologia, specjalnosé: biologia molekularna, Uniwersytet im.
Mikotaja Kopernika, Wydziat Biologii i Nauk i Ziemi, Torun, 1998.

Doktor — dyscyplina: biologia, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza, Wydziat Biologii,
Poznan, 2004 (tytut dysertacji: ,Przeptyw gendw w drzewostanie nasiennym sosny
zwyczajnej Pinus sylvestris (L.).”)

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych/
artystycznych

1998-1999 — starszy technik (Wyzsza Szkota Pedagogiczna w Bydgoszczy, Instytut Biologii
i Ochrony Srodowiska)

1999-2004 — asystent (Wyzsza Szkota Pedagogiczna w Bydgoszczy / Akademia Bydgoska
im. Kazimierza Wielkiego, Wydziat Nauk Przyrodniczych, Instytut Biologii i Ochrony
Srodowiska)

2004-obecnie — adiunkt (Akademia Bydgoska im. Kazimierza Wielkiego / Uniwersytet
Kazimierza Wielkiego, Wydziat Nauk Przyrodniczych, Instytut Biologii Eksperymentalnej)

4. 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:

Cykl siedmiu publikacji pod tytutem: ,,Struktura genetyczna i ochrona zasobéw genowych
roslin drzewiastych wystepujacych na terenach gorskich”

[1] Dzialuk A, Burczyk J (2004) PCR-multiplex of six chloroplast microsatellites for population
studies and genetic typing in Pinus sylvestris. Silvae Genetica 53:246-248.[IF=0,356]

[2] Dzialuk A, Muchewicz E, Boratynski A, Montserrat JM, Boratynska K, Burczyk J (2009)
Genetic variation of Pinus uncinata (Pinaceae) in Pyrenees determined with cpSSR
markers. Plant Systematics and Evolution 277:197-205. [IF=1,41]

[3] Dzialuk A, Mazur M, Boratynska K, Montserrat JM, Romo A, Boratynski A (2011)
Population genetic structure of Juniperus phoenicea (Cupressaceae) in the western
Mediterranean Basin: gradient of diversity on a broad geographical scale. Annals of
Forest Science 68:1341-1350. [IF=1,788]

[4] Dzialuk A, Boratynski A, Boratyriska K, Burczyk J (2012) Geographic patterns of genetic
diversity of Pinus mugo (Pinaceae) in Central European mountains. Dendrobiology 68:
31-41. [IF=0,447]

[5] Dzialuk A, Czarnecki J, Gout R, Filipiak M (2013) Pochodzenie jodty pospolitej (Abies alba
Mill.) z Nadlesnictwa Osusznica (RDLP Szczecinek) w Swietle badan cytoplazmatycznego
DNA: Ostoja jodty sudeckiej na Pomorzu? Sylwan 157:139-149. [IF=0,295]
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[6] Boratynska K, Dzialuk A, Lewandowski A, Marcysiak K, Jasinska AK, Sobierajska K,
Tomaszewski D, Burczyk J, Boratynski A (2014) Geographic distribution of quantitative
traits variation and genetic variability in natural populations of Pinus mugo (Pinaceae) in
Central Europe. Dendrobiology 72:65-84. [IF5013=0,525]

[7] Dzialuk A, Chybicki I, Gout R, Maczka T, Fleischer P, Konrad H, Curtu AL, Sofletea N,
Valadon A (2014) No reduction in genetic diversity of Swiss stone pine (Pinus cembra L.)
in Tatra Mountains despite of high fragmentation and small population size: implications
for management and conservation of timberline ecotone. Conservation Genetics
15:1433-1445. [IF,013=1,846]

taczna liczba punktow Impact Factor wymienionych publikacji (zgodnie z rokiem publikaciji)
wynosi 6,67.

b) omdwienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikéw wraz z omdéwieniem
ich ewentualnego wykorzystania

Wstep

Biordznorodnos¢ na naszej planecie zostata w znacznym stopniu zubozona w wyniku
bezposredniego i posredniego oddziatywania cztowieka. Wiele gatunkdéw juz wygineto
a wiele innych znajduje sie aktualnie na krawedzi wyginiecia. Znaczna liczba gatunkow
wymaga pilnej interwenc;ji ze strony cztowieka.

Miedzynarodowa Unia Ochrony Przyrody i Zasobéw Naturalnych (IUCN) zaleca
ochrone biordznorodnosci na trzech poziomach: zmiennosci genetycznej, gatunkéw oraz
ekosysteméw (McNeely i in. 1990). Z uwagi na fakt, ze na wszystkich poziomach aspekt
genetyczny odgrywa istotng role (Frankham i in. 2010), zintegrowane wykorzystanie wiedzy
genetycznej w celach ochroniarskich, znalazto wyraz w narodzinach genetyki
konserwatorskiej. Chociaz zastosowanie metod oraz teorii z zakresu genetyki populacyjnej
oraz genetyki ewolucyjnej w odniesieniu do dziatalnosci konserwatorskiej ma dtugie tradycje
(Frankel i Soule 1980; Schonewald-Cox i in. 1983), to formalne narodziny genetyki
konserwatorskiej, nastgpity stosunkowo niedawno, wraz z zatozeniem w roku 2000
czasopisma Conservation Genetics oraz publikacja w roku 2002 pierwszej ksigzki o tej
tematyce (Frankham i in. 2002). Stad tez genetyka konserwatorska wcigz uznawana jest za
mtoda dziedzine wiedzy (Primmer 2009). Genetyka konserwatorska zajmuje sie czynnikami
genetycznymi, ktére wptywaja na ryzyko wyginiecia, stara sie réwniez tak zarzadzac
zasobami genowymi, aby wptywa¢ na procesy ewolucyjne i w ten sposéb zwiekszaé
prawdopodobiedstwo przetrwania gatunkéw. W kregu jej zainteresowan sg m.in. takie
procesy jak: utrata zmiennosci genetycznej i zdolnosci do ewolucji w odpowiedzi na zmiany
Srodowiskowe, fragmentacja populacji i ograniczenia przeptywu gendéw, dryf genetyczny oraz
okreslanie jednostek zarzgdzania (ang. management units), ktdre bedg podlegaty zabiegom
ochroniarskim w obrebie zagrozonego gatunku (Frankham i in. 2002). Coraz czesciej
postuluje sie konstruowanie programow ochrony zasobdow genowych w oparciu zaréwno
o badania zmiennosci genetycznej jak i zmiennosci fenotypowej (morfologicznej,
fizjologicznej czy behawioralnej), ktére umozliwiajg okreslenie zdolnosci adaptacyjnej
gatunku czy populacji w odpowiedzi na zmiany srodowiskowe. Potencjat adaptacyjny

3



Postepowanie habilitacyjne - dr Artur Dzialuk, Zatgcznik 2. Autoreferat w j. polskim

rozumiany jest jako zdolnos¢ gatunku/populacji do odpowiedzi na selekcje poprzez zmiany
fenotypowe lub molekularne.

Gatunki charakteryzujgce sie matym zasiegiem wystepowania, tworzgce populacje
o matej gestosci i duzym stopniu izolacji sg potencjalnie bardziej zagrozone wyginieciem niz
te, o szerokim zasiegu, duzej gestosci i matej izolacji. Badania wskazujg, ze wiele roslin
endemicznych i takich o matym zasiegu wystepowania charakteryzujg sie nizszg zmiennoscia
genetyczng niz gatunki wystepujgce powszechnie. Obnizona zmiennos¢ genetyczna
ogranicza ich zdolnosci adaptacyjne do zmiennych warunkéw srodowiskowych (Rymer i Ayre
2006). Obecnie gtéwnymi czynnikami sprzyjajgcymi wymieraniu gatunkéw sg czynniki
zwigzane z dziatalnoscig cztowieka, ktére powodujg zmniejszenie wielko$¢ populacji do
rozmiaru, w ktérym sg one podatne na procesy stochastyczne. Obejmujg one procesy losowe
zarbwno o charakterze srodowiskowym, demograficznym jak i genetycznym (depresja
wsobna i utrata zmiennosci genetycznej). Powyisze procesy dziatajgc synergistycznie,
napedzajg tzw. wir wymierania (ang. extinction vortex). Niestety, nawet jesli pierwotna
przyczyna spadku liczebnosci populacji ustgpi, problemy wywotane przez matg wielkos$é
populacji bedg trwaty. W matych populacjach rosnie ryzyko wsobnosci i dryfu genetycznego,
ktére szybko obnizajg potencjat adaptacyjny gatunku (Saccheri i in. 1998; Tanaka 2000;
O’Grady i in. 2006). Jesli fragmentacja trwa dtugo i obejmuje kolejne pokolenia, dryf
genetyczny i wsobnos¢ mogg obnizy¢ heterozygotycznos¢ a utrwalanie alleli szkodliwych
moze obnizaé¢ zdolnosci reprodukcyjne i zwieksza¢ ryzyko wyginiecia (Frankham 2005;
Kramer i Havens 2009). Drzewa lesne dzieki wiatropylnosci i dtugowiecznosci sg w mniejszym
stopniu zagrozone obnizeniem potencjatu adaptacyjnego na skutek fragmentacji srodowiska
i wystepowania w matych populacjach (Hamrick i in. 1992). Wiele gatunkéw drzew
wystepujagc na znacznym obszarze, charakteryzuje sie jednak nieciggtym zasiegiem
wystepowania. U takich gatunkéw moze powstawaé charakterystyczna struktura
genetyczna. Stwierdzono, ze u drzew lesnych zaréwno zmiennos$¢ o charakterze neutralnym
jak i adaptacyjnym charakteryzuje sie strukturg przestrzenng (Petit i in. 2003; Savolainen i in.
2007; Aitken i in. 2008). Stad, wszelkie zabiegi ochroniarskie muszg by¢ prowadzone w duzej
skali geograficznej (Lefevre i in. 2012).

Ekosystemy goérskie majg znaczenie globalne, bowiem charakteryzujg sie ogromng
biordznorodnoscig. Dla ochrony ich unikalnosci zaktada sie liczne parki narodowe lub
rezerwaty. Obecnie jedna trzecia obszarow chronionych znajduje sie w gérach. Lasy gorskie
petnig wiele funkcji produkcyjnych, ochronnych, kulturowych (Price i Butt 2000). Niestety, s3g
one réwniez bardzo wrazliwe na globalne zmiany s$rodowiskowe. Rosliny gdrskie sg
przystosowane do waskiego zakresu temperatur i opaddw panujacych aktualnie w ich
Srodowisku wystepowania (Korner 2003). Sg zatem szczegdlnie zagrozone procesem
globalnego ocieplenia (Thuiller i in. 2005; Nogues-Bravo i in. 2007). Ma to ogromne
znaczenie wobec prognozowanego w XXI-wieku dalszego ocieplania klimatu (Nogues-Bravo i
in. 2007). Gtéwnym sposobem odpowiedzi gatunkdéw gorskich na wzrost temperatur bedzie
ucieczka w wyzsze partie gor, w poszukiwaniu odpowiednich nisz klimatycznych (Gottfried i
in. 2012; Pauli i in. 2012). Niestety, wiele gatunkéw moze nie odnalezé sprzyjajgcych
warunkéw lub przegra konkurencje z gatunkami juz tam wystepujgcymi (Pauli i in. 2003;
Korner, 2007; Larsen i in. 2011). Ryzyko wyginiecia bedzie nizsze u gatunkow o duzym
potencjale adaptacyjnym warunkowanym wysokim poziomem zmiennosci, plastycznoscia
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fenotypowsq i duzymi zdolnosciami dyspersji. Wiedza na temat potencjatu adaptacyjnego
gatunkoéw gorskich jest zatem niezbedna by oszacowac ryzyko wyginiecia gatunkow czy
populacji oraz przygotowac odpowiednie programy ochrony.

Niestety, ochrona zasobow genowych gatunkow roslin wystepujgcych w Europie
na terenach gorskich jest trudnym wyzwaniem. Wymaga ona opracowania strategii
a nastepnie skoordynowanego dziatania na obszarze catego zasiegu wystepowania gatunku.
Niestety, z uwagi na wystepowanie pasm gorskich w wielu krajach europejskich, ochrona
lesnych zasobow genowych stanowi powazne wyzwanie metodologiczne i polityczne.
W warunkach europejskich, skuteczna ochrona puli genowej roslin gorskich wymaga
wspotpracy ponad granicami panstw.

Cel prac sktadajacych sie na osiggniecie naukowe

Celem prac sktadajgcych sie na osiggniecie naukowe byto okreslenie struktury
genetycznej roslin drzewiastych wystepujgcych na terenach goérskich oraz wskazanie
populacji o najwyzszym priorytecie dla programdéw konserwatorskich. Wartosciowania
przydatnosci populacji do ochrony puli genowych gatunkéw dokonano na podstawie analizy
poziomu zmiennosSci genetycznej oraz zréznicowania genetycznego. Zatozono, ze gatunki
zasiedlajgce rézne pasma gorskie, mogty by¢ izolowane przestrzennie przez tysigclecia, przez
co charakteryzuja sie obecnie odmienna historig i potencjatem adaptacyjnym.

Do badan wybrano pie¢ gatunkéw: kosodrzewine (Pinus mugo), sosne hakowata
(Pinus uncinata), limbe (Pinus cembra), jodte pospolita (Abies alba) oraz jatowiec fenicki
(Juniperus phoenicea). Badania przeprowadzono w duzej skali geograficznej, obejmujacej
systemy gorskie Europy (Pireneje, Alpy, Karpaty, Sudety) oraz Afryki (Atlas). W tym celu
nawigzano szerokg wspotprace miedzynarodowg z instytucjami naukowymi z Ukrainy,
Stowacji, Austrii, Rumunii, Francji oraz Hiszpanii, ktérych przedstawiciele sg wspétautorami
cyklu prac stanowigcych osiggniecie naukowe. Wybrane gatunki roslin drzewiastych sa
organizmami dtugozyjgcymi, ktérych mozliwosci adaptacyjne do szybko zmieniajgcych sie
warunkéw klimatycznych sg ograniczone z powodu dtugiego okresu przemiany pokolen.
Dodatkowo, sg to organizmy, ktdre przedstawiajg kontrastujgce przyktady zagrozenia
wyginieciem, przez co réznig sie réwniez stosowang obecnie formg ochrony. Sposrdd nich,
populacje kosodrzewiny, sosny hakowatej oraz jatowca fenickiego sg obecnie relatywnie
najliczniejsze i najmniej zagrozone. Z kolei przysztos¢ limby w Tatrach, ktéra wystepuje
w liczbie zaledwie ok. 12 000 osobnikdéw, jest wcigz niepewna. Najwieksze obawy budzi
jednak sytuacja jodty pospolitej w Sudetach, gdzie jest ona zagrozona catkowitym
wyginieciem. W zwigzku z przewidywanym dalszym ocieplaniem klimatu, ktore
w najwyzszym stopniu dotyka ekosystemy goérskie, wszystkie badane gatunki roslin
drzewiastych wymagajg opracowania i wdrozenia programow ochrony zasobow genowych.
Niestety, jak dotad, nasza wiedza dotyczgca potencjatu ewolucyjnego tych gatunkow jest
niewielka.
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Omowienie prac sktadajacych sie na osiggniecie naukowe

[1] Dzialuk A, Burczyk J (2004) PCR-multiplex of six chloroplast microsatellites for
population studies and genetic typing in Pinus sylvestris. Silvae Genetica 53:246-248.

Mata liczba markerédw genetycznych stosowana w badaniach populacyjnych nie
pozwala na precyzyjne okreslenie poziomu zmiennosci genetycznej ani potencjatu
ewolucyjnego gatunku. Tym samym, uzyskane informacje majg relatywnie niewielkie
znaczenie dla opracowania programoéw ochrony zasobdéw genowych. W ostatniej dekadzie
XX wieku, dwa niezalezne zespoty naukowcéw opublikowaty sekwencje starteréw dla reakg;ji
PCR, umozliwiajgcych amplifikacje sekwencji mikrosatelitarnych w chloroplastowym DNA
(cpSSR) sosny zwyczajnej (Vendramin i in. 1996; Provan i in. 1998). Z uwagi na
konserwatywnos¢ genomu chloroplastowego i wzglednie tatwy transfer opracowanych
starteréw do innych gatunkdéw drzew iglastych, mikrosatelity chloroplastowe szybko staty sie
narzedziem powszechnie stosowanym w badaniach populacyjnych drzew lesnych. Niestety,
z uwagi na wysokie koszty PCR oraz badan produktdw tej reakcji, analiza wielu loci cpSSR nie
znajdowata uzasadnienia ekonomicznego. Stad, w wiekszosci prac opublikowanych na
przetomie XX i XXI wieku, autorzy wykorzystywali zaledwie niewielkg liczbe z dostepnych loci
cpSSR, amplifikujac je w pojedynczych reakcjach PCR (jeden locus cpSSR /reakcja). Wzgledy
ekonomiczne powodowaty zatem, ze czes¢ informacji o zmiennosci genetycznej markeréw
cpSSR, nie byta wykorzystywana.

W zwigzku z planowanymi badaniami sosny hakowatej oraz kosodrzewiny
wymagajacymi analiz znacznej liczby préb, w pracy [1] podjeto prébe opracowania reakgji,
ktora umozliwitaby amplifikacje jak najwiekszej liczby loci podczas pojedynczej reakcji PCR
(reakcja multipleks PCR). W ten sposéb mozliwe bytoby obnizenie nie tylko kosztow ale
i skrécenie czasu analiz duzej liczby prob. W wyniku serii préb optymalizacji reakcji PCR,
zaprojektowano mieszanine reakcyjng oraz profil termiczny, umozliwiajgcy jednoczesna
amplifikacje szesciu loci cpSSR w czasie jednej reakcji. Dodatkowe oszczednosci wynikaty
z zastosowania starterow do reakcji PCR znakowanych fluorescencyjnie. Umozliwito to
analize uzyskanych profili genetycznych na automatycznym analizatorze DNA (ABI PRISM
310). Skuteczno$¢ nowej metody genotypowania loci cpSSR, zaproponowanej w niniejszej
pracy przetestowano na DNA izolowanym trzema metodami: zestawem DNeasy Plant Mini
Kit (Qiagen), metodg Dellaporta i in. (1983) oraz metodg Doyle i Doyle (1990). Okazato sie,
ze zastosowanie surowiczej albuminy wotowej (BSA od ang. Bovine Serum Albumin)
w stezeniu wyzszym niz podawano dotychczas w literaturze, gwarantowato petng
skutecznos¢ zaproponowanej reakcji multipleks PCR, niezaleznie od metody uzytej do izolacji
DNA. Podobnie, wysoka uzytecznos¢ opracowanej metody amplifikacji szesciu loci cpSSR
zostata potwierdzona na DNA izolowanym z réinych tkanek sosny zwyczajnej (zarodek,
megagametofit, igty). O uniwersalnosci opracowanej metody swiadczy rowniez fakt, ze moze
by¢ ona stosowana na urzgdzeniach nie majgcych mozliwosci detekcji produktow PCR
znakowanych wieloma barwnikami fluorescencyjnymi. W przypadku stosowania
wielobarwnikowych analizatoréw DNA mozliwe jest takze zwiekszenie liczby loci cpSSR
analizowanych w reakcji multiplex PCR. Wskazéwki dotyczgce procesu optymalizacji reakc;ji
multipleks PCR umieszczono w niniejszej pracy, zwracajgc szczegdlng uwage na
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niebezpieczenstwo amplifikacji tych samych loci cpSSR wykorzystujgc jednoczesnie startery
opracowane przez Vendramina i in. (1996) oraz Provana i in. (1998).

W niniejszej pracy udowodniono, ze podobnie jak u innych organizmoéw
(mikroorganizmoéw, zbdz czy zwierzat), jednoczesna amplifikacja loci mikrosatelitarnych
u sosny zwyczajnej jest mozliwa. Przynosi ona wymierne korzysci finansowe i skraca czas
analiz w przypadku badan duzej liczby préob. Opracowana metoda badawcza, po niezbednych
modyfikacjach, zostata wykorzystana w badaniach sosny hakowatej [praca 2], kosodrzewiny
[praca 4, 6] oraz czesciowo jodty pospolitej [praca 5]. Pod mojg opieka naukowa, jest ona
rowniez wykorzystywana przez Pracownie Analiz DNA w Le$snym Banku Kostrzyca podczas
realizacji zadania: Wykorzystanie sekwencji mikrosatelitarnych chloroplastowego DNA do
badan genetycznych nasion sosny zwyczajnej Pinus sylvestris L., zdeponowanych jako zasoby
genowe w Lesnym Banku Gendw Kostrzyca.

[2] Dzialuk A, Muchewicz E, Boratynski A, Montserrat JM, Boratynska K, Burczyk J
(2009) Genetic variation of Pinus uncinata (Pinaceae) in Pyrenees determined with cpSSR
markers. Plant Systematics and Evolution 277:197-205.

Praca [2] dotyczy struktury genetycznej populacji sosny hakowatej (Pinus uncinata).
Gatunek ten wystepuje w dwdch gtéwnych centrach: Pirenejach i Zachodnich Alpach oraz w
postaci izolowanych skupisk w Sierra de Gudar, Sierra Cebolera, Masywie Centralnym, Jurze
i Wogezach. W matych, izolowanych geograficznie populacjach, pula genowa gatunku
ksztattowana jest w znacznej mierze przez ograniczony przeptyw gendw, dryf genetyczny
i mutacje, sprzyjajac zrdznicowaniu genetycznemu. Tymczasem, dotychczasowe wyniki
badan izoenzymowych (Lewandowski i in. 2000), morfologicznych (Marcysiak 2004;
Boratyniska i Bobowicz 2000, 2001; Boratynska i Boratyriski 2007) i DNA (Monteleone i in.
2006) wskazywaty na niewielkie lub wrecz brak zrdznicowania u Pinus uncinata. Stad,
gtéwnym celem pracy [2] byto poznanie poziomu i rozktadu zmiennos$ci wewnatrz i miedzy
populacjami. Badania  struktury genetycznej przeprowadzono w  populacjach
reprezentujgcych centrum zasiegu (9 populacji z Pirenejéw i Alp) oraz w czterech
populacjach marginalnych. Zatozono, ze najbardziej potudniowe populacje, z uwagi
na izolacje geograficzng, bedg roéznity sie poziomem zmiennosci genetycznej oraz wysokim
zréznicowaniem. W badaniach wykorzystano zmodyfikowang reakcje mulipleks PCR
dziesieciu sekwencji mikrosatelitarnych w DNA chloroplastowym, opublikowang w pracy [1].
Stwierdzono bardzo wysoki poziom zmiennosci genetycznej we wszystkich badanych
populacjach (H.=0,99), za wyjatkiem Sierra de Gudar (H.=0,83), ktérej pula genowa jest
najubozsza i charakteryzuje sie wystepowaniem najwiekszej liczby alleli prywatnych.
Potwierdzono niskie, lecz istotne statystycznie zrdznicowanie genetyczne pomiedzy
badanymi populacjami (7,21%). Tak niewielkie zréznicowanie populacji sosny hakowatej na
poziomie sekwencji mikrosatelitarnych w DNA chloroplastowym moze byé efektem
intensywnego przeptywu gendw, efektu homoplazji i/lub niedawnej fragmentacji wiekszej
populacji. Cechg charakterystyczng tego gatunku jest wystepowanie struktury
filogeograficznej, co oznacza, ze mutacje przyczynity sie w istotnym stopniu do
obserwowanego poziomu zréznicowania. Chociaz nie stwierdzono wystepowania izolacji
przestrzennej (test Mantela nieistotny statystycznie), trzy populacje marginalne z Sierra de
Gudar, Sierra Cebolera oraz Masywu Centralnego, charakteryzowaty sie najwyisza
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odmiennoscig genetyczng w stosunku do pozostatych populacji, potwierdzajgc tym samym
swg odmienng historie ewolucyjng, przynajmniej od okresu ostatniego zlodowacenia.
Uzyskane wyniki wskazujag na wystepowanie dwdch odmiennych pul genowych sosny
hakowatej: pirenejskiej oraz alpejskiej. Ich spotkanie nastgpito prawdopodobnie na terenie
Masywu Centralnego, ktdrego czes¢ potnocna zostata zasiedlona przez osobniki z Pirenejow
a czes¢ potudniowa powstata prawdopodobnie przy udziale osobnikéw z Alp Nadmorskich.
Wyniki niniejszych badan majg istotne znaczenie dla opracowania programu ochrony
zasobéw genowych Pinus uncinata, ktéry powinien uwzglednia¢ istnienie dwdch
podstawowych jednostek ochrony/uprawy sosny hakowatej (Pireneje i Alpy). Z kolei
reliktowe populacje z Sierra de Gudar, oraz Sierra Cebolera, z uwagi na swg odmiennos¢
genetyczng i izolacje przestrzenng wymagajg osobnych zabiegdw konserwatorskich.

[3] Dzialuk A, Mazur M, Boratyriska K, Montserrat JM, Romo A, Boratynski A (2011)
Population genetic structure of Juniperus phoenicea (Cupressaceae) in the western
Mediterranean Basin: gradient of diversity on a broad geographical scale. Annals of Forest
Science 68:1341-1350.

Praca [3] dotyczy struktury genetycznej populacji jatowca fenickiego (Juniperus
phoenicea). Gatunek ten wystepuje w Srédziemnomorzu w postaci dwéch podgatunkéw
(subsp. phoenicea i subsp. turbinata). Obszar wokét morza Srédziemnego stanowi refugium
plejstocenskie dla szeregu gatunkow, jest skrzyzowaniem drdog migracji roslin i stanowi
centrum specjacji. Jak dotad, zmiennos$¢ genetyczna jatowca fenickiego byta badana
niezwykle rzadko. Stad, gtdwnym celem tych badan byto okreslenie poziomu zmiennosci oraz
analiza struktury genetycznej w duzej skali geograficznej. Badania przeprowadzono
w zachodniej czeéci Srédziemnomorza, czyli w centrum wystepowania jatowca fenickiego.
Wykorzystano markery RAPD do analizy populacji reprezentujgcych oba podgatunki
(odpowiednio 6 i 4 populacje). Z uwagi na szereg znanych wad uzytych markeréw
genetycznych, zastosowano zaawansowane techniki analizy statystycznej. Wykazano,
Ze poziom zrdinicowania genetycznego jatowca fenickiego (Gs1=0,056; ®s7=0,106) jest
podobny do gatunkodw iglastych. Chociaz réznice pomiedzy podgatunkami stanowig zaledwie
3,14% catkowitej zmiennosci gatunku, to wydzielaty sie one wyraznie zaréwno na
dendrogramie opartym na dystansie Nei'a jak i w analizie PCoA. Poziom zmiennosci
genetycznej wykazywat zmiennos¢ gradientowg. Stwierdzono pozytywng korelacje
heterozygotycznosci oczekiwanej z szerokoscig geograficzng (t=0.556) oraz negatywng
z wysokoscia (1=-0.494). Chociaz nie stwierdzono wystepowania struktury przestrzennej (test
Mantela nieistotny statystycznie), to wykazano istnienie dwdch pul genowych jatowca
fenickiego, co odpowiada wystepowaniu obu podgatunkéw. AMOVA wykazata jednak,
ze geografia (Europa vs. Afryka; ®s1=0,0397) ma silniejszy wptyw na rozktad zmiennosci
miedzy grupami populacji niz filogeneza (subsp. phoenicea vs. subsp. turbinata; ®st=0,0314).
W ksztattowaniu poziomu zmiennosci oraz zréznicowania w obrebie badanego gatunku
istotng role odegrato otwarcie Ciesniny Gibraltarskiej, ktére utrudnito przeptyw gendw
pomiedzy populacjami na obu kontynentach. Dodatkowo, rézne tempo mutacji mogto
pogtebi¢ zrdinicowanie pomiedzy populacjami europejskimi a afrykanskimi. Wyniki
niniejszych badan majg istotne znaczenie dla ochrony puli genowej gatunku, ktory
charakteryzuje sie bardzo szerokim zasiegiem wystepowania. Chociaz badano jedynie
zachodnig cze$¢ zasiegu, widaé wyraznie, ze w obrebie gatunku mozna wyroéznié¢ dwie strefy
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genetyczne. Oznacza to, ze wszelkie zabiegi ochroniarskie powinny opierac sie na materiale
lokalnym bez sprowadzania nasion z odlegtych populacji. Dotyczy to zaréwno wymiany
nasion pomiedzy populacjami z réznych kontynentéw jak i populacjami reprezentujacymi
rézne podgatunki. Z uwagi na fakt, ze zmiany klimatyczne w znacznym stopniu dotykaja
gatunki Srédziemnomorskie, wyniki badan struktury genetycznej jatowca fenickiego moga
mie¢ réwniez duze znaczenie dla ochrony i zarzgdzania zasobami genowymi innych
gatunkéw Basenu Morza Srédziemnego.

[4] Dzialuk A, Boratynski A, Boratynska K, Burczyk J (2012) Geographic patterns of
genetic diversity of Pinus mugo (Pinaceae) in Central European mountains. Dendrobiology
68:31-41.

Praca [4] dotyczy struktury genetycznej kosodrzewiny (Pinus mugo). Gatunek ten
wystepuje w masywach gérskich Europy Srodkowej i Potudniowej. Jego zasieg wystepowania
podzielony jest obecnie na szereg izolowanych geograficznie centréw i wedtug Sandoza
(1983) stanowi pozostatosci po znacznie szerszym zasiegu wystepujagcym w pdinym
Trzeciorzedzie oraz podczas okreséw interglacjalnych w Czwartorzedzie. Niewiele wiadomo
na temat poziomu zmiennosci i struktury genetycznej tego gatunku w Europie Centralnej,
gdyz dotychczasowe badania genetyczne koncentrowaty sie na innych zagadnieniach. Stad,
celem niniejszej pracy byto poznanie zmiennosci haplotypowej i zréznicowania genetycznego
dwunastu naturalnych populacji Pinus mugo, wystepujacych w trzech pasmach gorskich
Europy Centralnej: Alpach, Karkonoszach oraz Tatrach. W pracy wykorzystano reakcje
multipleks PCR dziesieciu loci cpSSR opracowang w pracy [1] a nastepnie zmodyfikowang w
pracy [2]. Poziom zmiennosci genetycznej Pinus mugo na badanym terenie byt wysoki
(He=0,97) i poréwnywalny z innymi gatunkami sosen rosnacych w gérach czy w Basenie
Morza Srédziemnego. Giéwnym wynikiem tej pracy byto wykazanie, ze czynnik geograficzny
(lokalizacja w systemach gorskich) jest gtéwng determinantg struktury genetycznej nie tylko
w zachodniej czesci zasiegu wystepowania kompleksu Pinus mugo (t.j. Pinus uncinata, co
stwierdzono w pracy [2]), ale takze Pinus mugo w Europie Centralnej. Stwierdzono zatem
wspdlny wzorzec struktury genetycznej, typowy dla gatunkéw z kompleksu Pinus mugo,
bedacy efektem fragmentacji duzej populacji historycznej. Populacje z Alp, Tatr i Karkonoszy
wykazywaty istotne zrdznicowanie genetyczne, przy czym rdznice pomiedzy populacjami
w ramach pasm goérskich byty niewielkie. Wysokie wartosci dystansu genetycznego sugerujg
brak wymiany gendw pomiedzy tymi lokalizacjami. Oznacza to, ze gatunek przetrwat ostatnie
zlodowacenie w réznych refugiach (Sudety, Karpaty i Alpy), bez kontaktu lub przy bardzo
ograniczonym przeptywie gendw pomiedzy nimi. Obserwowana struktura genetyczna moze
by¢ efektem fragmentacji duzej populacji ancestralnej i dtugiego okresu skutecznej izolacji
gatunku w trzech pasmach gorskich. Doprowadzito to, do powstania trzech wyraznie
odmiennych pul genowych w Europie Centralnej. Rdéznice pomiedzy Pinus mugo z Tatr
i Karkonoszy sg najmniejsze w tych badaniach, co moze sugerowaéd, ze istniata tgcznos¢
pomiedzy tymi lokalizacjami w okresach interglacjalnych. Z uwagi na brak dowodow
kopalnych, ta hipoteza wymaga jednak dalszej weryfikacji.

Uzyskane wyniki majg istotne znaczenie dla programoéw ochrony zasobéw genowych
Pinus mugo w Europie Centralnej, bowiem wskazujg, Zze muszg sie one koncentrowaé¢ w
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obrebie poszczegdlnych pasm goérskich. Populacje z Alp, Tatr i Karkonoszy powinny by¢
traktowane jako odrebne jednostki ochrony/uprawy.

[5] Dzialuk A, Czarnecki J, Gout R, Filipiak M (2013) Pochodzenie jodty pospolitej
(Abies alba Mill.) z Nadlesnictwa Osusznica (RDLP Szczecinek) w Swietle badan
cytoplazmatycznego DNA: Ostoja jodty sudeckiej na Pomorzu? Sylwan 157:139-149.

W pracy [5] wykorzystano analizy struktury genetycznej populacji jodty pospolitej
w Polsce i na Ukrainie w celu wsparcia programu ochrony zasobow genowych. Od ponad
dwustu lat obserwuje sie stopniowe zamieranie jodty pospolitej w Europie. W Polsce,
obszarem najbardziej zagrozonym catkowitym wyginieciem jodty sg Sudety. Aby temu
zapobiec Lasy Panstwowe oraz sudeckie parki narodowe realizujg programy restytucji tego
gatunku. Niestety zasoby genowe tego drzewa s3 juz tak ubogie (zaledwie ok. 30 000 drzew
w wieku powyzej 50 lat), ze nie gwarantujg przetrwania gatunku na tych terenach (Filipiak
2006). Z tego powodu, coraz czesciej dyskutowana jest np. mozliwos¢ wykorzystania jodty
obcego pochodzenia. Najczesciej postuluje sie wprowadzenie jodty karpackiej (Gunia 1986;
Skrzyszewska 1999, 2006), pomimo tego, Ze jej odrebnos¢ genetyczna zostata potwierdzona
wielokrotnie. Tymczasem, w pétnocno-zachodniej czesci Polski znajdujg sie stanowiska jodty
poza granicami jej naturalnego wystepowania, ktore charakteryzujg sie doskonatg kondycja.
W Nadlesnictwie Osusznica (RDLP Szczecinek) istniejg nawet dwa wytgczone drzewostany
nasienne (WDN) odnawiajgce sie naturalnie. Niestety, z uwagi na ich wystepowanie ok. 200
km od granicy zasiegu naturalnego, charakter antropogeniczny oraz nieznane pochodzenie
nasion uzytych do wysiewu, coraz czesciej pojawiaja sie gtosy o koniecznosci usuniecia jodty
z Pomorza, jako elementu obcego na tych terenach. Celem pracy [5] byto poréwnanie
zmiennosci genetycznej w DNA chloroplastowym trzynastu populacji jodty (naturalnych
i sztucznych) i na tej podstawie ustalenie pochodzenia nasion uzytych do zalesien
w Nadlesnictwie Osusznica. Przyjeto, ze sztuczne i izolowane populacje jodty na Pomorzu
moga charakteryzowac sie obnizong zmiennoscia na skutek efektu zatozyciela i dryfu
genetycznego. Dodatkowo, aby wstepnie oszacowac odlegtos¢ transferu nasion uzytych do
zatozenia populacji w Nadl. Oszusznica, wykorzystano analizy mitochondrialnego DNA
(mtDNA), ktére pozwalajg na rozrdznienie jodet pochodzacych z refugiéw batkanskiego oraz
apeninskiego (GOmOory i in. 2004). Wyniki badan genetycznych wykazaty, ze nasiona uzyte do
wysiewu w Nadlesnictwie Osusznica pochodzity z terendw Europy s$rodkowej i/lub
zachodniej (refugium apeninskie). Jednoczesnie wykluczono mozliwosé dalekiego transportu
nasion z Europy potudniowo-wschodniej i Batkanéw. Najbardziej prawdopodobnym ich
zrodtem sg Sudety, ktore nie stanowig jednak jednolitej genetycznie grupy populac;ji.
Dotychczas uwazano, ze w odrdznieniu od swierka, jodta w Sudetach ma charakter
autochtoniczny. Takie twierdzenie znajdowato potwierdzenie w wielu badaniach. Wyniki
niniejszych analiz wskazujg jednak, ze przynajmniej w rejonie Nadlesnictwa Zdroje,
wprowadzano jodte obcego pochodzenia. Oznacza to, ze antropopresja w znacznie
wiekszym stopniu niz dotychczas przypuszczano, uksztattowata strukture genetyczng jodty
w Sudetach. Podobnie, niejednorodng genetycznie grupg okazata sie jodta w Nadlesnictwie
Osusznica. Jodfa z czesci zachodniej nadlesnictwa charakteryzuje sie wysokg zmiennoscia
genetyczng, podczas gdy cze$¢ wschodnia nalezy do populacji o najnizszej zmiennosci.
Obserwowany kontrast zmiennosci genetycznej znajduje potwierdzenie w duzych rdznicach
w strukturze wiekowej drzewostanow w obu czesciach nadlesnictwa i bez watpienia ma
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zrodto antropogeniczne. Uzyskane wyniki badan mogg mie¢ donosne znaczenie dla
przyszfosci jodty zardwno na Pomorzu jak i w Sudetach. W zwigzku z utratg naturalnych
zdolnosci odbudowy drzewostandw jodtowych w Sudetach, populacja z czesci zachodniej
Nadlesnictwa Osusznica (w tym oba WDNy) moze by¢ traktowana jako archiwum zasobdéw
genowych jodty sudeckiej, ktorej wykorzystanie moze przyczynic sie do zatrzymania procesu
erozji genetycznej. Z kolei jodty z Pomorza, mogg odegrac istotng role w zwiekszeniu
réznorodnos$ci gatunkowej naszych lasow, wzbogaci¢ pule genowa i rozproszy¢ ryzyko
hodowlane jodty w Polsce.

Badania te zostaly zainspirowane przez polskich lesnikdw, zgtaszajacych pilng
potrzebe dostarczenia naukowych argumentéw w toczacej sie dyskusji nad losem gatunkow
drzew lesnych wstepujacych poza granicami naturalnego wystepowania. Z uwagi na lokalny
charakter i koniecznos¢ rozwigzania tego problemu w skali catego kraju, wyniki badan zostaty
opublikowane w jezyku polskim, w czasopismie Sylwan.

[6] Boratynska K, Dzialuk A, Lewandowski A, Marcysiak K, Jasinska AK, Sobierajska K,
Tomaszewski D, Burczyk J, Boratynski A (2014) Geographic distribution of quantitative traits
variation and genetic variability in natural populations of Pinus mugo (Pinaceae) in Central
Europe. Dendrobiology 72:65-84.

Praca [6] stanowi kontynuacje badan nad zmiennoscig i zréznicowaniem Pinus mugo
w Europie Centralnej. W pracach [2] oraz [4] wykazano wystepowanie wspdlnego wzorca
struktury genetycznej, typowej dla gatunkdéw sosen gorskich. Jest ona efektem fragmentacji
duzej populacji ancestralnej oraz diugotrwatej izolacji geograficznej skutkujgcej wysokim
zréznicowaniem pomiedzy pasmami gérskimi. Celem pracy [6] byto sprawdzenie czy czynnik
geograficzny w rownym stopniu determinuje strukture populacji obserwowang u Pinus mugo
w Europie Centralnej zaréwno na poziomie fenotypowym jaki i genetycznym. W tym celu
przeprowadzono badania w 11 populacjach tego gatunku z Alp, Tatr oraz Karkonoszy.
Przeprowadzono analizy 17 cech morfologicznych igiet i 15 cech morfologicznych szyszek
oraz 19 loci izoenzymowych. Dodatkowo, w celu wykonania identycznych analiz
statystycznych dla wszystkich danych, przeprowadzono reanalize danych uzyskanych w pracy
[4]. Analizy izoenzymowe wykazaty, ze poziom zmiennosci genetycznej w badanych
populacjach jest wysoki, podobny lub nawet nieco wyzszy niz w innych badaniach tego
gatunku. Moze to wynika¢ z faktu, ze badania przeprowadzono w trzech réznych obszarach
refugialnych, ktére przez dtugi okres czasu byty izolowane. W Alpach zaobserwowano wyzszg
zmiennos¢ genetyczng niz w innych systemach goérskich, co zgodne jest z wczesniejszymi
obserwacjami (Sannikov i in 2011). Taki rozktad zmiennosSci znany jest z teorii migracji
polodowcowej jako ,potudniowe bogactwo do pdtnocnego ubdstwa” (ang. ,southern
richness to northern purity” (Hewitt 2000)). Z kolei poziom zmiennos$¢ cech morfologicznych
igiet i szyszek nie rdznit sie istotnie pomiedzy badanymi populacjami. Stwierdzono réwniez
stabg korelacje pomiedzy cechami fenotypowymi a warunkami klimatycznymi. Z uwagi na
fakt, ze réznice w warunkach klimatycznych w badanych gérach nie s3 wysokie, korelacja
tych cech moze wynika¢ gtédwnie z czynnika genetycznego. Za pomocy markeréw
genetycznych stwierdzono niskie lecz istotne statystycznie zrdznicowanie genetyczne
badanych populacji. Analizy AMOVA wykazata, ze pomiedzy pasmami gorskimi znajduje sie
odpowiednio 4% i 12% catkowitej zmiennosci obserwowanej na poziomie izoenzymow i
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mikrosatelitow chloroplastowych. Z kolei zréznicowanie pomiedzy systemami gorskimi na
poziomie cech morfologicznych byto bardzo niskie. Chociaz generalny wzorzec struktury
geograficznej Pinus mugo w Europie Centralnej znajduje potwierdzenie w wynikach niniejszej
pracy, wyniki réznig sie w szczegétach w zaleznosci od stosowanych markeréw genetycznych.
Generalnie mikrosatelity i izoenzymy wyraznie rdznicujg regiony gorskie. Jednakze cpSSRy
wskazujg na wieksze podobiefAstwo pomiedzy Tatrami i Karkonoszami, a izoenzymy na
pokrewienstwo Tatr i Alp. Z kolei cechy morfologiczne zgodnie wskazujg na trudnosci
w rozrdznieniu populacji z Alp i Tatr, przy wyraznie odmiennej puli genowej w Karkonoszach.

Uzyskane wyniki mogg mieé istotne znaczenie dla ochrony i uprawy Pinus mugo
w Europie Centralnej, bowiem potwierdzajg istnienie struktury geograficznej u badanego
gatunku. Nalezy réwniez podkresli¢, ze z uwagi na specyfike stosowanych markeréw
genetycznych, wyniki badan zréznicowania genetycznego mogg dostarczy¢ informacji
uzupetniajgcych sie. Ich interpretacja oraz umiejetne wykorzystanie w konstruowaniu
programow ochrony zasobow genowych powinna by¢ przedmiotem szerokiej dyskus;ji
naukowcdw i praktykow.

[7] Dzialuk A, Chybicki I, Gout R, Maczka T, Fleischer P, Konrad H, Curtu AL, Sofletea
N, Valadon A (2014) No reduction in genetic diversity of Swiss stone pine (Pinus cembra L.) in
Tatra Mountains despite of high fragmentation and small population size: implications for
management and conservation of timberline ecotone. Conservation Genetics 15:1433-1445.

Praca [7] podejmuje problem poziomu zmiennosci genetycznej w matych
i izolowanych populacjach limby w Tatrach, gdzie ryzyko wyginiecia jest najwyzsze w catym
zasiegu wystepowania gatunku. Tatry sg najbardziej na pdétnoc wysunietym pasmem
gorskim, w ktdorym wystepuje limba. Populacje na skraju zasiegu wystepowania czesto
charakteryzujg sie nizszg zmiennoscig genetyczng oraz wyziszym zrdoznicowaniem.
Dodatkowo, liczebnos$¢ populacji oraz stopien fragmentacji wptywa na szereg proceséw
genetycznych ksztattujgcych strukture genetyczng. W matych populacjach, ryzyko
podwyzszenia poziomu wsobnosci, dryfu i erozji genetycznej jest wysokie. Z kolei wysoka
fragmentacja populacji sprzyja zrdznicowaniu miedzypopulacyjnemu. Stad badania
zmiennosci genetycznej powinny by¢ podstawg wszystkich programéw ochrony zasobow
genowych. Celem pracy [7] byto porédwnanie struktury genetycznej limby w Tatrach oraz
innych czesciach Karpat i Alp, a na tej podstawie okreslenie jednostek ochrony (ang.
conservation units), rozumianych jako grupy populacji wymagajacych odrebnego zarzadzania
i ochrony z uwagi na odmiennos$¢ genetyczng. W tym celu przebadano 25 populacji limby
z catego zasiegu wystepowania gatunku, wykorzystujgc jagdrowe sekwencje mikrosatelitarne.
Uzyskane wyniki wskazujg, ze populacje limby w Tatrach charakteryzujg sie zaskakujgco
wysokim poziomem zmiennosci genetycznej, porownywalnym do poziomu obserwowanego
w innych czesciach zasiegu. Oznacza to, ze znaczgca fragmentacja populacji wywotana
dziatalnoscig cztowieka, nie wywarta jeszcze negatywnego wptywu na obserwowang
strukture genetyczng tego gatunku. Istnieje jednak powazne ryzyko, ze taki wptyw moze
ujawnic sie dopiero w kolejnych pokoleniach, bowiem limba jest gatunkiem dtugowiecznym,
z dtugim cyklem reprodukcyjnym. Podobnie, silna fragmentacja populacji limby (szczegdlnie
w Karpatach) nie wptyneta na poziom zréznicowania genetycznego pomiedzy populacjami.
Wptyw na to mogta mie¢ stosunkowo niedawna fragmentacja wspdlnej puli genowej
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zajmujgcej w przesztosci znacznie wiekszy obszar. Uzyskane wyniki sg obiecujgce, bowiem
wskazujg, ze tatrzanskie populacje limby nie s3 zagrozone wyginieciem z powoddéw
genetycznych. Najwyrazniej, pomimo fragmentacji i spadku liczebnosci populacji
do obecnego poziomu ok. 12 000 osobnikéw, dryf genetyczny nie byt nigdy znaczacym
procesem ksztattujgcym strukture genetyczng limby w Tatrach. Stad, jako jedng, wspdlna
jednostke ochrony mozna uznac catg populacje limby tatrzanskiej. Nie wszystkie stanowiska
tego gatunku charakteryzujg sie jednak wysoka przydatnoscig w programie ochrony zasobéw
genowych. Z programu nalezatoby wykluczy¢ najbardziej pétnocng populacje limby w Dolinie
Biatego, bowiem jej udziat w zmiennosci allelicznej jest ujemny a wspodtczynnik
pokrewienstwa blisko dwukrotnie wyzszy niz Srednia w Tatrach.

Uzyskane wyniki wyraznie wskazuja na koniecznos¢ podjecia skoordynowanej
wspotpracy ponad granicami panstw w celu ochrony zasobdéw genowych limby w Tatrach.
Jedynie wspodtpraca pomiedzy Polsky i Sfowacjg daje szanse na zachowanie gatunku w tym
regionie. Jednakze, z uwagi na skrajnie niskg liczebnos¢ (ok. 4 000 dorostych osobnikéw) i
gradacje kornika notowang w ostatnich latach, takie wysitki majg szczegdlne znaczenie dla
polskich populacji.

Whioski

Cztowiek w istotny sposdéb przeksztatcit srodowisko gorskie. Jego dziatalnosc
w znacznym stopniu ksztattuje takze zmiennosc¢ i strukture genetyczng roslin wystepujgcych
na terenach gorskich. Badane gatunki roslin drzewiastych wystepujgcych na tych terenach
zachowaty jednak wysoki poziom zmiennosci genetycznej, pomimo silnej antropopresiji.
Oznacza to, ze posiadajg one wysoki potencjat adaptacyjny i podejmowane programy
ochrony ich zasobdw genowych majg znaczne szanse powodzenia.

Programy ochroniarskie mozna wspiera¢ pulami genowymi populacji sztucznych,
bowiem dzieki dziatalnosci cztowieka, populacje o istotnym znaczeniu dla ratowania
populacji zagrozonych mogg znajdowac sie dziS daleko poza terenem naturalnego
wystepowania. W przypadku dobrej kondycji, ich pula genowa powinna podlegac
szczegbtowej ocenie, pod katem przydatnosci w programie ochrony zasobdéw genowych.
Doswiadczenia proweniencyjne jodly pospolitej prowadzone na Pomorzu dajg dzis
ewentualng mozliwos¢ wzbogacenia puli genowej jodty w Sudetach, ktéra znalazta sie na
skraju wyginiecia.

W matych i izolowanych populacjach dryf genetyczny nie zawsze ksztattuje strukture
genetyczng populacji, czego przyktadem jest limba w Tatrach [7]. Dzieki specyficznym
wtasciwosciom biologicznym drzew (wiatropylnosé i dtugowiecznosc), wptyw matej wielkosci
populacji i izolacji przestrzennej na poziom zmiennosci i strukture genetyczng moze byc¢
odtozony w czasie.

U Pinus mugo w Europie Centralnej stwierdzono wystepowanie trzech pul genowych,
ktorych zachowanie powinno by¢ celem programéw ochrony zasobéw genowych. Wydaje
sie, ze struktura geograficzna zaobserwowana w pracach [2], [4] oraz [6] jest cechg catego
kompleksu Pinus mugo. Nalezy sie zatem spodziewaé, ze odmienne pule genowe
kosodrzewiny beda wystepowaty takze w innych pasmach gorskich Europy.
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W przypadku gatunkow o ciggtym zasiegu wystepowania (np. Juniperus phoenicea
[3]), istotnym wydaje sie unikanie transferu materiatu rozmnozeniowego na duze odlegtosci.

Waznym osiggnieciem, wykraczajgcym poza cel przedstawionego cyklu prac, byto
wigczenie przez Lesny Bank Gendow Kostrzyca opracowanej reakcji multipleks PCR 10 loci
mikrosatelitarnych w DNA chloroplastowym do programu ochrony zasobéw genowych sosny
zwyczajnej. Obecnie wszystkie nasiona sosny zwyczajnej trafiajgce do LBG Kostrzyca
podlegajg rygorystycznym testom pod katem zgodnosci ich haplotypu z ustalonym wczesniej
haplotypem drzewa doborowego. Dodatkowo, prowadzone sg analogiczne badania prob
nasion przechowywanych juz w zasobach banku.

5. Omdwienie pozostatych osiggnie¢ naukowo-badawczych

Analizy DNA drzew lesnych na potrzeby wymiaru sprawiedliwosci

Wséréd pozostatych osiggnieé naukowo badawczych, wyrédzni¢ nalezy dziatalno$é
zwigzang z ochrong osmiu gatunkdéw drzew, dla ktérych w ramach grantu NCBIR oraz NCN
opracowano metody udowodnienia kradziezy drewna w oparciu o analizy jadrowych
sekwencji mikrosatelitarnych. Od roku 2005, Katedra Genetyki UKW pod moim
kierownictwem wykonuje analizy DNA w przypadkach kradziezy i niszczenia drzew. Badania
polegajg na pordéwnaniu profili genetycznych materiatlu dowodowego (pnia drzewa,
pozostajgcego po kradziezy w ziemi) z profilami genetycznymi materiatu poréwnawczego,
ktorymi mogg by¢ wszelkie elementy pochodzace z drzewa. Z badan korzystajg sady, policja,
prokuratura oraz straz lesna. Przyktad wykorzystania takich badan zostat opisany w
publikacji:

Dzialuk A, Burczyk J. 2005. Examination of chloroplast and nuclear microsatellite DNA

sequences for individual identification of coniferous trees. Problems of Forensic

Sciences, LXIV: 395-400.

Przeptyw gendw w populacjach drzew lesnych

Zagadnieniem przeptywu gendw u sosny zwyczajnej zajmowatem sie w swoim
doktoracie. Efektem tych zainteresowan byta publikacja dwéch prac przeglagdowych, ktére
dotyczyty metodyki badan oraz intensywnosci tego procesu u réznych gatunkéw drzew:

Dzialuk A, Burczyk J. 2005. Metody badania przeptywu gendw u drzew lesnych.
Wiadomosci Botaniczne 49: 1/2: 7-18.

Dzialuk A, Burczyk J. 2005. Intensywno$¢ przeptywu gendéw u drzew lesnych.
Wiadomosci Botaniczne 49: 3/4: 15-27.

Dodatkowo, problemem tym zajmowatem sie w trakcie badan dotyczgcych limby
w Tatrach. W pracy Chybicki i Dzialuk (2014), wykazaliSmy, ze poziom zaptodnienia
krzyzowego u tego gatunku wynidst 0.72, przy czym byt wyiszy w populacjach duzych
(t=0.89) niz w matych (t=0.51). Samozaptodnienie i kojarzenie w pokrewienstwie jest
kosztem jaki ponosi ten gatunek aby przetrwac w sytuacji niedostatku pytku. Wyniki zostaty
opublikowane w pracy:
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Chybicki I, Dzialuk A. 2014. Bayesian approach reveals confounding effects of
population size and seasonality on outcrossing rates in a fragmented subalpine
conifer. Tree Genetics & Genomes 10:1723-1737.

Analizy sekwencji mikrosatelitarnych w populacjach drzew lesnych

Przegladu dostepnych typéw markeréw genetycznych do badan populacyjnych drzew
dokonatem w pracy Dzialuk i Burczyk 2001, jeszcze przed doktoratem:

Dzialuk A, Burczyk J. 2001. Molekularne markery DNA jako narzedzie badawcze
genetyki drzew lesnych. Sylwan 8: 76-83.

Sekwencje mikrosatelitarne u drzew lesnych staty sie dostepne do badan
populacyjnych na przetomie XX i XXI wieku. Wraz z rosngcym wykorzystaniem pojawiaty sie
problemy z wysokimi kosztami analiz. W pracy Dzialuk i in. 2005, przedstawiono reakcje
multipleks PCR, ktora pozwalata na jednoczesng ampifikacje wielu loci. W czasie publikacji tej
pracy, wykorzystanie reakcji multipleks PCR do analiz populacyjnych drzew byto ogromna
rzadkoscig a dzis$ jest procedurg standardowsa.

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

Wyrazem zainteresowania technicznymi mozliwosciami, ktére dawat nowy typ
markerow genetycznych (mikrosatelitow) byt artykut o wykryciu osobnikéw triploidalnych
u debu szyputkowego i bezszyputkowego. Do czasu publikacji pracy Dzialuk i in. 2007
pojawienie sie nietypowego profilu genetycznego SSR o wielu produktach w kazdym locus,
traktowane byto jako btgd w genotypowaniu. W tej pracy udowodniono, ze markery SSR
mogaq by¢ skutecznym narzedziem do wykrywania aberracji liczby chromosomoéw u debu.

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

Analizy zmiennosci genetycznej roslin

Gtéwnym obszarem moich zainteresowan naukowych pozostaje jednak problem
zmiennosci genetycznej u réznych gatunkéw roslin. Temu zagadnieniu poswiecitem osiem
publikacji:

1. Burczyk J, Dzialuk A, Lewandowski A. 2000. Genetic variation of Scots pine (Pinus
sylvestris L.) in Gniewkowo clonal seed orchard. Sylwan 144 (7): 65-74.

2. Dazialuk A, Burczyk J. 2002. Comparison of genetic diversity of Scots pine (Pinus
sylvestris L.) from qualified seed tree stand and clonal seed orchard. Ecological
Questions 2: 89-94.

3. Dabrowska G, Dzialuk A, Burnicka O, Ejankowski W, Gugnacka-Fiedor W, Goc A.
2006. Genetic diversity of postglacial relict shrub dwarf birch (Betula nana) revealed
by RAPD analysis. Dendrobiology 55: 19-23.
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4. Dzialuk A, Burczyk J. 2006. Zmiany struktury genetycznej pomiedzy populacjg
rodzicielskg a potomng drzewostanie nasiennym sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris
L.). Sylwan 10: 30-38.

5. Gout R., Dzialuk A. 2006. The study of genetic diversity in the population of Pinus
sylvestris L. using chloroplast microsatellites. Journal of Scientific Herald NUFWT of
Ukraine 16 (1): 99-104. (po ukrainsku)

6. Chybicki 1), Dzialuk A, Trojankiewicz M, Stawski M, Burczyk J. 2008. Spatial Genetic
Structure Within Two Contrasting Stands of Scots Pine (Pinus sylvestris L.). Silvae
Genetica 57, (4-5), 193-202.

7. Chybicki 1), 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

8. Kramarets V, Gout R, Dzialuk A. 2013. Population and genetic diversity of Norway
spruce (Picea abies L) in the Ukrainian Carpathians based on the analysis of nuclear
DNA. Naukovi Praci Lisivni¢oji Akademii Nauk Ukrajiny : zbirnik naukovo-tehni¢nih
prac 11:97-101. (po ukraifsku)

Wyniki swoich badan prezentowatem wielokrotnie w postaci referatow i plakatéw na
krajowych i miedzynarodowych konferencjach naukowych. Petnie funkcje opiekuna
naukowego Pracowni Analiz DNA Lesnego Banku Gendéw Kostrzyca. Kierowatem 5 grantami
badawczymi, z czego 3 finansowane byty przez NCN/NCBIR. Uczestniczytem w realizacji 11
grantéw finansowanych ze zrédet krajowych oraz w dwéch projektach miedzynarodowych
(wykonawca).

6. Omadwienie dziatalnosci dydaktycznej i organizacyjne;j

W ramach dziatalnosci organizacyjnej pozyskatem srodki finansowe w postaci trzech
grantow badawczych (kierownik projektu): dwoch projektdw finansowanych w ramach
grantéw MNiSW/NCN oraz jednego grantu rozwojowego finansowanego przez NCBiR. Bytem
gtownym organizatorem ogoélnopolskiej konferencji szkoleniowej , Wykorzystanie sekwencji
mikrosatelitarnych w jgdrowym DNA drzew lesnych do udowodnienia pochodzenia
materiatu dowodowego w postepowaniu sadowym” (Lesny Bank Genow Kostrzyca,
27 wrzesnia 2012r.), na ktorej wygtositem pie¢ referatow. Przeprowadzitem serie szkolen
w zakresie mozliwosci wykorzystania analiz DNA drzew do zwalczania szkodnictwa le$nego
dla Strazy Le$nej z terenéw RDLP Poznan, RDLP Torun, oraz RDLP Szczecin. Dwukrotnie
prowadzitem wyktady w ramach konferencji szkoleniowych dla Specjalistéw ds. Selekcji
i Nasiennictwa Regionalnych Dyrekcji Lasow Panstwowych. Ponadto, prowadzitem warsztaty
laboratoryjne ,,Bliskie spotkania z DNA” w ramach Dni Nauki organizowanych cyklicznie przez
Uniwersytet Kazimierza Wielkiego oraz wygtositem wyktady w ramach cyklu “Bliskie
spotkania z biologig” organizowanego przez Instytut Biologii Eksperymentalnej UKW. Jestem
koordynatorem dziatalnosci ustugowej Katedry Genetyki UKW w zakresie analiz DNA drzew
na potrzeby wymiaru sprawiedliwosci oraz organdw Scigania. Jestem rdéwniez
administratorem strony internetowej http://www.analizydnadrzew.ukw.edu.pl/.
Z upowaznienia dyrektora Instytutu Biologii i Ochrony Srodowiska, Akademii Bydgoskiej,
bytem organizatorem instytutowych seminariow naukowych. W poprzedniej kadencji, jako
przedstawiciel pracownikéw niesamodzielnych, petnitem funkcje cztonka Rady Wydziatu
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Nauk Przyrodniczych. Dodatkowo petnie funkcje: cztonka Rady Programowe] dla kierunku
Biotechnologia oraz cztonka Instytutowej Komisji ds. Dydaktyki i Jakosci Ksztatcenia. Od roku
2011 petnie funkcje koordynatora ds. realizacji projektu wspotpracy akademickiej pomiedzy
UKW a Narodowym Le$no-Technicznym Uniwersytetem Ukrainy we Lwowie (Ukraina).
Ponadto, od roku 2009, jestem réwniez koordynatorem ze strony UKW w ramach umowy
o wspotpracy z Lasami Painstwowymi TANAP (Stowacja). Aktywnie uczestnicze w akcjach
promocyjnych Uniwersytetu Kazimierza Wielkiego. W ich ramach, bratem udziat
w powstaniu filméw promujgcych osiggniecia naukowe pracownikow UKW. Od 2008r.
petnie funkcje opiekuna merytorycznego Pracowni Analiz DNA w Lesnym Banku Genow
Kostrzyca, ktory wykorzystuje opracowang przeze mnie reakcje analizy chloroplastowych
sekwencji mikrosatelitarnych do weryfikacji poprawnosci zbioru nasion sosny zwyczajnej
z drzew matecznych.

W ramach dziatalnosci dydaktycznej prowadze zajecia dydaktyczne dla studentow
kierunkow biologia oraz biotechnologia (tryb stacjonarny). Dotychczas bytem koordynatorem
przedmiotdw: Genetyka molekularna, Inzynieria genetyczna, Genetyka sgadowa
i konserwatorska, Genomika. Ponadto bylem wspdtprowadzacym zajecia (wyktady
i ¢wiczenia/laboratoria) w ramach przedmiotu: Genetyka wybranych grup organizmodw.
Dodatkowo, w ramach Studiéw Podyplomowych Przyrody, Biologii oraz Ochrony Srodowiska
prowadzitem dwa przedmioty: Wybrane zagadnienia genetyki ogdlnej (¢éwiczenia) oraz
Osiggniecia genetyki molekularnej oraz inzynierii genetycznej (wykfady i ¢éwiczenia).
W ramach studidow zaocznych na kierunku Biologia, prowadzitem dwa przedmioty: Genetyka
molekularna oraz Inzynieria genetyczna. W latach 2001-2011 sprawowatem opieke naukowg
nad pracami licencjackimi (14) oraz magisterskimi (16) zrealizowanymi w Katedrze Genetyki,
Instytutu Biologii Eksperymentalnej, UKW, a takie petnitem funkcje promotora prac
licencjackich (4) oraz magisterskich (2) zrealizowanych w latach (2012-2014).

Nagrody i wyrdznienia

Wyrazami uznania osiggnie¢ naukowych i organizacyjnych byto przyznanie nastepujgcych
nagroéd:

1. Stypendium konferencyjne Fundacji na Rzecz Nauki Polskiej, 1.12. 2002r.

2. Wyrdznienie rozprawy doktorskiej przez Rade Wydziatu Uniwersytetu im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu, 25.06.2004r.

3. Nagroda Rektora AB lll stopnia za wyrdzniajgce sie osiggniecia naukowe, Akademia
Bydgoska, 1.10. 2004r.

4. Zespotowa nagroda | stopnia Rektora UKW za wyrdzniajgce sie osiggniecia naukowe,
Uniwersytet Kazimierza Wielkiego, 1.10. 2005r.

5. Nagroda indywidualna Il stopnia Rektora UKW za wyrdzniajgce sie osiggniecia
naukowe, Uniwersytet Kazimierza Wielkiego, 1.10. 2007r.

6. Nagroda Naukowa Prezydenta Miasta Bydgoszczy dla zespotu: prof. dr hab. Jarostaw
Burczyk, dr Igor Chybicki, dr Artur Dzialuk, dr Andrzej Oleksa, dr Magdalena
Trojankiewicz za cykl prac z zakresu genetyki populacyjnej drzew lesnych,
opublikowanych w czasopismach z Listy Filadelfijskiej oraz osiggniecia naukowo-
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organizacyjne zwigzane z pozyskaniem znacznych srodkéw na badania naukowe
w postaci grantéw, 18.04.20009r.

7. Nagroda indywidualna Il stopnia Rektora UKW za wyrdzniajgce sie osiggniecia
organizacyjne, Uniwersytet Kazimierza Wielkiego, 1.10. 2010r.

Wyrazami uznania osiggnie¢ na polu analiz DNA drzew na potrzeby wymiaru sprawiedliwosci
byty:
1. udziat w programie promocji dorobku naukowego UKW p.t. ,Warto ich poznac”
http://www.promocjanauki.ukw.edu.pl/warto-ich-pozna/dr-artur-dzialuk
2. udziat w programie promocji osiggnie¢ naukowych pracownikow UKW
http://www.ukw.edu.pl/jednostka/promocja nauki ukw/artur _dzialuk
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