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1. Imie i nazwisko: Magdalena, Anna Moska
2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe/artystyczne - z podaniem nazwy,

miejsca i roku ich uzyskania oraz tytutu rozprawy doktorskiej.

1995 - tytut zawodowy magistra biologii, Uniwersytet Wroctawski, Wydziat
Nauk Przyrodniczych, kierunek biologia, specjalnos¢: biologia ogélna;
Tytut pracy magisterskiej: Ssaki Gor i Pogérza Izerskiego.
Promotor: dr . Bartmanska

2001 - stopien doktora nauk biologicznych, Uniwersytet Wroctawski,
Wydziat Nauk Przyrodniczych, kierunek biologia, specjalno$é: biologia;
Tytut rozprawy doktorskiej: Zréznicowanie morfologiczne i kariotypowe
ryjowki aksamitnej (Sorex araneus L) w strefie kontaktu ras
chromosomowych Gotdap i Popielno w péinocno-wschodniej Polsce.

Promotor: prof. dr hab. Teresa Wiszniowska

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w  jednostkach

naukowych/artystycznych

2001-2002: Uniwersytet Wroctawski, Instytut Zoologiczny, stanowisko:
asystent
2002- obecnie: Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu, Katedra Genetyki,

stanowisko: adiunkt

4. Wskazanie osiagniecia* 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.):

Zgodnie z tre$cig w/w ustawy osiggnieciem naukowym jest wskazany ponizej
cykl czterech powigzanych tematycznie prac naukowych, dotaczony do
dokumentacji, jako zatgcznik nr 5 do wniosku o wszczecie postepowania

habilitacyjnego. Cykl objeto wspélnym tytutem:
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Historyczno-geograficzne przyczyny zmiennosci genetycznej

ssakow na wybranych przykiadach

a) Wykaz publikacji stanowigcych osiggniecie naukowe, o ktérym mowa w art.

16 ust. 2 Ustawy (autor/autorzy, tytut/tytuly publikacji, rok wydania, nazwa

wydawnictwa):

1)

2)

3)

Moska M., Mucha A., Wierzbicki H. 2018. Genetic differentiation of the
edible dormouse in the Polish Sudetens: the current status of an
endangered species. Journal of Zoology 305(3): 203-211; doi.
org/10.1111/jz0.12552

Lista A, [IF2018 = 2.186, pkt MNiSW2016 = 35, liczba cytowan wg WoS = 0]

Moj udziat procentowy szacuje na 65%,

Mackiewicz P., Moska M., Wierzbicki H., Gagat P., Mackiewicz D. 2017.
Evolutionary history and phylogeographic relationships of shrews from
Sorex araneus group. PLoS ONE 12(6): e0179760;
doi:10.1371 /journal.pone.0179760

Lista A, [[F2016/2017 = 2.806, pkt MNiSW2016 = 40, liczba cytowan wg WoS$S
= 2]

Mdj udziat procentowy szacuje na 40%,

Moska M., Wierzbicki H., Strzata T., Mucha A., Dobosz T. 2012: Genetic
structuring of the common shrew, Sorex araneus (Soricomorpha:
Soricidae) in the Polish Sudetes may suggest ways of northwards
colonization. Hereditas 149: 197-206

Lista A, [IF2012 = 0.964, pkt MNiSW3012 = 15, MNiSW2016 = 15, liczba
cytowan wg WoS = 0]

Moj udziat procentowy szacuje na 65%,
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4) Moska M., Wierzbicki H., Macierzynska A. Strzata T., Maslak R,
Warchatowski M. 2011. A microsatellite study in the ktegucki
Mtyn/Popielno hybrid zone reveals no genetic differentiation between
two chromosome races of the common shrew (Sorex araneus). Acta
Theriologica 56(2): 117-122
Lista A, [IF2011 = 0.89, pkt MNiSW2010 = 27, MNiSW2010 = 25, liczba
cytowan wg WoS = 5]

Moj udziat procentowy szacuje na 60%,

5)  Wierzbicki H.,, Moska M, Strzata T., Macierzyniska A. 2011. Do aquatic
barriers reduce male-mediated gene flow in a hybrid zone of the
common shrew (Sorex araneus)? Hereditas 148: 114-118
Lista A, [IF2011 = 0.788, pkt MNiSWz010 = 13, MNiSW2016 = 15, liczba
cytowan wg WosS = 2]

Moj udziat procentowy szacuje na 55%,

Wszystkie prace zostalty opublikowane w czasopismach z listy JCR.
Sumaryczny wspoétczynnik wplywu (IF) zgodnie z rokiem opublikowania
wynosi 7.634, suma pkt MNiSW (zaréwno zgodnie z rokiem opublikowania,
jak i zgodnie z ostatnia listg 2016) za ww. publikacje wynosi 130.

OsSwiadczenia wspétautoréow znajdujg sie w zatgczniku nr 6.

b) Omowienie celu naukowego/artystycznego ww. pracy/prac i osiggnietych
wynikéw wraz z oméwieniem ich ewentualnego wykorzystania.

Procesy ewolucyjne, zachodzace nieustannie w otaczajgcym nas $wiecie,
sktaniajg badaczy do ciagtego poszukiwania i wyjasniania ich mechanizméw.
Wraz z rozwojem technik biologii molekularnej, wyniki tych poszukiwan staja
si¢ coraz doktadniejsze, dostarczajagc nam cennych informacji i pozwalajgc

lepiej zrozumie¢ zjawiska zachodzace w przyrodzie od milionéw lat. Analizujac
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strukture genetyczng réznych gatunkéw nalezy mieé¢ na uwadze fakt, ze
odzwierciedla ona nie tylko obecnie zachodzace procesy ewolucyjne, lecz takze
historig tych gatunkéw (Avise 2000). Trzeba réwniez pamigtad, ze na strukture
genetyczng organizmoéw majg wptyw nie tylko czynniki genetyczne, ale i te,
ktére wynikaja z heterogennosci $rodowiska, na przyklad obecnosé réznego
typu barier srodowiskowych (pasm gérskich, rzek, niedogodnych siedlisk itp.),
dzielgcych populacje danego gatunku.

W badaniach proceséw ewolucyjnych najlepiej sprawdzaja sie gatunki
cechujgce si¢ duzym potencjatem interpretacyjnym. Takie warunki spetniaja
wybrane przeze mnie do badan dwa gatunki ssakéw: (1) naziemny ssak
owadozerny z rzedu ryjéwkoksztattnych (Soricomorpha) - ryjéwka aksamitna
Sorex araneus oraz (2) nadrzewny gryzon (Rodentia) - popielica szara Glis glis.

Wyjatkowos¢ ryjowki aksamitnej polega na duzej wewnatrzgatunkowej
zmienno$ci chromosomowej. Diploidalna liczba autosoméw S. araneus waha
si¢ od 18 do 30, przy statej liczbie ich ramion wynoszacej zawsze 36. U
podstawy zréznicowania ilo$ciowego i jakosciowego autosoméw ryjéwki
aksamitnej leza aberracje chromosomowe, gléwnie fuzje centryczne
(Robertsona) i/lub wzajemne translokacje ramion chromosomowych (WART)
(Searle i Wéjcik 1998, Wéjcik i wsp. 2002). W efekcie zréznicowania
kariotypowego zasieg S. araneus zostat podzielony na ponad 70 ras
chromosomowych, z ktérych 10 wystepuje w Polsce (Wéjcik i wsp. 2003,
Fedyk i wsp. 2008).

Sasiadujace ze sobg rasy S. araneus w wielu przypadkach tworza strefy
hybrydyzacji, ktérych do dzisiaj opisano kilkanascie (m.in. Searle i Wjcik
1998, Jadwiszczak i wsp. 2006; Moska 2003). W tych strefach, oprécz
osobnikdw o Kkariotypach kontaktujacych sie ras, wystepuja hybrydy
migdzyrasowe (heterozygoty kompleksowe), tworzace w mejozie kompleksy
wspdlnie segregujacych chromosoméw (Wéjcik i wsp. 2002). Zatem, strefy
hybrydyzacji stanowia swego rodzaju naturalne laboratoria, w ktérych

mozliwe jest $ledzenie mechanizméw ewolucyjnych i ktére moga dostarczy¢
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cennych informacji na temat roli réznic chromosomowych w procesie specjacji
(Ratkiewicz 2006).

Popielica szara to gatunek nadrzewnego gryzonia silnie zwigzanego z
wystepowaniem lasow liSciastych (zwtaszcza bukowych) i laséw mieszanych. Z
uwagi na to, ze drzewa dajag temu gatunkowi nie tylko mozliwo$¢
przemieszczania sig, lecz takze zapewniajg mu baze pokarmowg i schronienie,
ssak ten w szczegdélnym stopniu narazony jest na fragmentacje laséw. Brak
ciggtosci siedlisk przektada si¢ na jego strukture genetyczna, skutkujac
powstawaniem matych, izolowanych populacji tego gatunku. Popielica jest
zatem idealnym gatunkiem do badan nad rolg barier $rodowiskowych w
procesie specjacji.

Dynamiczny rozwoj technik molekularnych sprawil, ze w badaniach
procesow ewolucyjnych wykorzystuje sie rézne typy markeréw. Dzieki temu
mozliwa stata sie analiza struktury genetycznej gatunkéw, niezbedna dla
odtworzenia ich historii ewolucyjnej, a takze poznanie powigzan

filogeograficznych miedzy réznymi taksonami.

Podjete badania zaktadaly realizacje ponizej zestawionych celéw:

1. Préba wyjasnienia roli stref hybrydyzacji ras chromosomowych w
procesie specjacji u S. araneus poprzez analize zréznicowania
genetycznego ryjowek w strefie Legucki Mtyn/Popielno.

2. Wyjasnienie czy, i w jakim stopniu, bariery §rodowiskowe wptywaja na
poziom przeptywu genéw u drobnych ssakéw, na przyktadzie naziemne;j
ryjowki aksamitnej i nadrzewnej popielicy szarej.
2.1Czy jeziora i rzeka stanowia skuteczng bariere dla przeptywu genéw

u ryjowki aksamitnej?
2.2 Na ile grzbiety gorskie Masywu Snieznika stanowig bariere dla
przeptywu gendéw i w jakim stopniu ksztattujg strukture genetyczna

oddzielonych nimi populacji S. araneus?
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2.3 Jak warunki topograficzne i siedliskowe Sudetéw i Przedgérza
Sudeckiego  wptywaja na strukture genetyczng popielic,
zamieszkujacych wskazany obszar.

3. Proba ustalenia prawdopodobnych drég kolonizacji Masywu Snieznika
przez S. araneus.
4. Proba odtworzenia historii ewolucyjnej i zwigzkow filogeograficznych w

obrebie ryjéowek z grupy Sorex araneus.

Realizacja tych celéw wigzata sie z koniecznoécia stworzenia
interdyscyplinarnego zespotu badawczego, w sktad ktdrego, procz genetykéw,
weszli biostatystycy i genomicy. Wieloletnia wspétpraca z nimi pozwolita mi
na znacznie szersze spojrzenie na poruszang problematyke, przyczyniajac sie

niewatpliwie do mojego indywidualnego rozwoju.

Osiagniete rezultaty
Wyniki prowadzonych przeze mnie badan, dotyczacych zréznicowania
genetycznego, jego przyczyn i konsekwencji, u wybranych gatunkéw ssakow,
zostaly opublikowane w postaci serii wspotautorskich prac, w czterech
czasopismach o profilu ogélnobiologicznym i ewolucyjnym o tgcznym IF =
7.634.

Osiagniecie naukowe, odpowiadajgce celowi 1, zostato zrealizowane w
publikacji nr 4 przedstawionego do oceny cyklu.
Strefy hybrydyzacji ras chromosomowych, opisane u ryjéwki aksamitnej,
stanowig doskonale miejsce do badan znaczenia réznic kariotypowych w
procesie specjacji, poziomu przeptywu gendéw, a docelowo do wyznaczenia
liczby 1 potozenia genéw zaangazowanych w mechanizmy izolujace
(Ratkiewicz 2006). To dzieki temu, ze wspétwystepujace w nich ryjéwki
reprezentujg rozne rasy chromosomowe, a niektére sa miedzyrasowymi
mieszancami, roznigc sie od siebie liczbg chromosoméw i kombinacjg ich

ramion.
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Podczas kilkuletnich badan (1996-1999), dotyczacych jednej ze stref
hybrydyzacji ryjowki aksamitnej (strefa Gotdap/Popielno), najtrudniejszym
zadaniem byto jej zlokalizowanie. Udato sie to, dzieki prowadzonym w terenie
badaniom cytogenetycznym, ktérych wyniki przedstawilam w rozprawie
doktorskiej (Moska 2000). W pézniejszych latach gléwnym celem
prowadzonych przeze mnie badan byto sprawdzenie, czy i w jakim stopniu
roznice chromosomowe majg przetozenie na zréznicowanie w obrebie loci
mikrosatelitarnych, gdyz, pomimo, Ze ryjéwka aksamitna nalezy do najbardziej
zmiennych chromosomowo gatunkéw ssakow, niewiele byto wiadomo o
zréznicowaniu jej ras chromosomowych na tym poziomie. W momencie, gdy
rozpoczetam badania, znane byty wyniki analiz, wykorzystujgcych polimorfizm
sekwencji mikrosatelitarnych, z trzech stref hybrydyzacji: z dwéch w Szwecji -
Uppsala/Héllefors i Abisko/Sidensjo (Wyttenbach i wsp. 1999, Andersson
2004, Andersson i wsp. 2004) oraz z polskiej strefy Drnholec/Biatowieza
(Jadwiszczak i wsp. 2006).

W publikacji nr 4 przeanalizowano zr6znicowanie genetyczne w strefie
hybrydyzacji dwéch ras chromosomowych - kLegucki Miyn i Popielno,
zlokalizowanych w péinocno-wschodniej Polsce. Ryjowki rasy Legucki Miyn
(tg) charakteryzuje obecno$¢ w kariotypie chromosoméw diagnostycznych:
h/k, i/o, q, a rasy Popielno (Po): h/q, i/k, o, (Wdjcik 1986, Moska 2003).
Hybrydy miedzyrasowe moga teoretycznie tworzy¢ w mejozie krétkie 4 lub 5-
elementowe kompleksy tancuchowe (i/ik/kh/h, k/ki/io/o, i/ik/kh/hq/q).
Materiat do badan genetycznych stanowity tkanki pobrane od 75 zwierzat (46
- Lg i 29 - Po), pochodzacych z 9 lokalizacji. W analizach genetycznych
wykorzystano 7 polimorficznych autosomalnych sekwencji mikrosatelitarnych
i jedng sekwencje, zlokalizowang na chromosomie Y.

Obie rasy (Lg i Po) sa chromosomowo bliskie, a kompleksy mejotyczne,
ktére mogg powstawac podczas mejozy - nieskomplikowane. Przeprowadzone
analizy, w oparciu o autosomalne loci mikrosatelitarne, nie wykazaly istotnego

zroznicowania genetycznego pomiedzy nimi, co w konsekwencji skutkowato
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swobodnym przeplywem genéw pomiedzy rasami (Tab. 1). Ciekawym
wynikiem byto wykazanie, iz poziom zréznicowania, oszacowany w oparciu o
sekwencje mikrosatelitarng zlokalizowang na chromosomie Y, byt kilkakrotnie
wyzszy od tego wykazanego w oparciu o markery autosomalne, co mogtoby
sugerowac iz dyspersja samcéw w strefie jest zaburzona. Dokladniejsze
badania, przeprowadzone w oparciu o wieksza liczbe badanych osobnikéw i
wykorzystujace wigcej markeréw powinny poméc w odpowiedzi na pytanie o
przyczyne tych réznic.

Wyniki badan, przeprowadzonych w strefie kontaktu ras
chromosomowych tegucki Miyn/Popielno wskazujg, ze niewielkie réznice
chromosomowe pomiedzy kontaktujagcymi sie rasami i prosta struktura
komplekséw wspélnie segregujgcych chromosoméw u hybrydéw znajduja
odzwierciedlenie w niewielkich réznicach na poziomie sekwencji
mikrosatelitarnych u badanych osobnikéw. W przypadku tak bliskich
chromosomowo ras odpowiedz na pytanie o role stref hybrydyzacji w procesie

specjacji S. araneus wydaje sie niestety niemozliwa.

W publikacjach nr 1, 3 i 5 przedstawionego do oceny cyklu podjetam sie
realizacji celu 2. Sprawdzenie, w jaki sposéb czynniki érodowiskowe wpltywaja
na przeplyw genéw i ksztattuja strukture genetyczng populacji u drobnych
ssakow wydato mi si¢ zagadnieniem bardzo interesujacym, a oba wybrane
gatunki, ryjowka aksamitna i popielica szara - wila$ciwymi obiektami
badawczymi. Jak wiadomo, w przypadku, gdy istnieje zdefiniowana bariera
Srodowiskowa, ograniczona wymiana migrantéw, miedzy rozdzielonymi nia
populacjami, moze sta¢ si¢ zaczatkiem procesu specjacji. W tego typu
badaniach bardzo istotng rzecza jest zdefiniowanie, zlokalizowanie, a takze
poznanie charakteru owej bariery.

W  przypadku ryjéwki aksamitnej prowadzono niewiele badan
dotyczacych roli barier srodowiskowych w zréznicowaniu genetycznym tego

gatunku. Ratkiewicz i wsp. (2000), badajac wplyw moreny zwezajacej doline
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rzeki na przeptyw genéw pomiedzy rozdzielonymi nig populacjami S. araneus,
nie stwierdzili zalezno$ci miedzy cechami Srodowiska, a zréznicowaniem
genetycznym populacji. Podobnie byto w przypadku kilku rzek, ktére majac
szeroko$¢ nawet kilkudziesigciu metréw, nie stanowity wyraznej bariery dla
dyspersji ryjowek (Lugon-Moulin i wsp. 1996, Wyttenbach i wsp. 1999). Z
drugiej strony, przeprowadzone przeze mnie badania cytogenetyczne S.
araneus w potnocno-wschodniej Polsce wykazaly, ze specyficzna lokalizacja i
charakter bariery (cigg kilku jezior i rzeki) moze skutecznie utrudnia¢
swobodny kontakt ryjowek, zlokalizowanych po obu jej stronach (Moska 2000,
Moska 2003). Role barier $rodowiskowych w ksztattowaniu struktury
genetycznej ryjowki aksamitnej badano takze w warunkach gérskich. Badania
takie prowadzono we francuskich i szwajcarskich Alpach wykazujac, ze
wysokie szczyty gorskie (>2400 m n.p.m.) stanowig skuteczng bariere
redukujgc w sposob istotny przeptyw gendéw i ksztattujagc tym samym
strukture genetyczng izolowanych populacji (Wyttenbach i wsp. 1999, Lugon-
Moulin i wsp. 2000, Lugon-Moulin i Hausser 2002).

Postanowitam zatem sprawdzi¢, czy, i w jakim stopniu, rézne typy barier

srodowiskowych wptywaja na przeptyw genéw u badanego gatunku.

(1) Bardzo ciekawe warunki topograficzne (obecno$¢ ciggu kilku
jezior i rzeki Krutyni) w pétnocno-wschodniej Polsce pozwolity na
przeanalizowanie ich wptywu na przeptyw gendéw miedzy populacjami S.
araneus zlokalizowanymi po obu stronach potencjalnej bariery. Juz wyniki
przeprowadzonych  badan  cytogenetycznych  wykazaly  wyrazne
przesunigcie zasiggdbw obu ras chromosomowych (Legucki Miyn i
Popielno), zlokalizowanych po réznych stronach bariery, wzgledem siebie,
sugerujac utrudniony kontakt miedzy osobnikami. Nazwatam to ,efektem
kieszeni” (Moska 2003, Fig. 6). Kolejnym krokiem, jaki podjetam byto
zbadanie  struktury genetycznej rozdzielonych barierg populacji
(publikacja nr 5). W tym celu przeprowadzono analizy oparte o 7

autosomalnych loci mikrosatelitarnych i o sekwencje mikrosatelitarng
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zlokalizowang na chromosomie Y. Wyniki tych analiz byty bardzo ciekawe i
roznily sig istotnie w zaleznosci od charakteru wykorzystanych markeréw.
Przeprowadzone analizy, wykorzystujace wytgcznie markery autosomalne,
wykazaly brak korelacji migdzy zréznicowaniem genetycznym a istnieniem
bariery (ciag jezior + rzeka). Zatem, opierajac analizy tylko o te klase
markeréw mozna stwierdzi¢, ze rzeka Krutynia i sasiadujace z nia jeziora
nie stanowig istotnej bariery dla przeptywu genéw S. araneus.

Natomiast, co interesujgce, korelacja bariera - zréznicowanie genetyczne
dla markera zlokalizowanego na chromosomie Y byla istotna. Moze to
Swiadczy¢ o wptywie obecnoéci bariery na dyspersje samcéw badanego
gatunku (Tab. 1), podobnie, jak to miato miejsce w strefie hybrydyzacji ras
chromosomowych tg/Po (publikacja nr 4). Wyjaénienie przyczyn tego
zjawiska wymaga dalszych badan zaréwno na poziomie chromosomowym,
jak i molekularnym. Jednocze$nie uzyskane wyniki wskazuja jednoznacznie
na konieczno$¢ opierania analiz genetycznych na réznych klasach
markeréw tj. na markerach o réznym sposobie dziedziczenia (takze na tych

dziedziczonych wytacznie w linii samczej).

(2) Wptyw grzbietéw gérskich, jako potencjalnej bariery dla przeptywu
genéw u ryjéwki aksamitnej analizowatam w Masywie Snieznika (Sudety
Wschodnie) (publikacja nr 3). Celem tej pracy byto m.in. sprawdzenie, czy
warunki topograficzne, panujagce w tym masywie (zdecydowanie nizsze
szczyty niz w Alpach, w ktérych badania prowadzili inni autorzy), wptywaja
na przeptyw genéw pomiedzy oddzielonymi nimi populacjami, znajdujac
odzwierciedlenie w strukturze genetycznej tych populacji.

Przeprowadzone analizy oparto o markery mikrosatelitarne (8
autosomalnych i jednym - L8Y - zlokalizowany na chromosomie Y).
Materiatem badawczym byl DNA pochodzacy od 102 osobnikéw rasy

chromosomowej Drnholec. Ryjéwki pochodzity z oémiu lokalizacji w

10
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Masywie Snieznika, rozdzielonych szczytami gorskimi o wysokosci od ok.
800 do ok. 1200 m n.p.m.

Wartosciowym wynikiem przeprowadzonych analiz byto stwierdzenie,
w oparciu o Fsr, ze sposrod 8 izolowanych gorskimi szczytami par
lokalizacji, w przypadku 5 istnialo mate, ale istotne statystycznie
zroznicowanie genetyczne pomiedzy zamieszkujgcymi je ryjéwkami (Tab.
5). Uzyskane wyniki wskazujg, ze nawet stosunkowo niewysokie szczyty
gorskie moga stanowi¢ bariere dla przeptywu genéw u S. araneus, a co za
tym idzie ograniczac¢ dyspersje tych drobnych ssakéw.

Interesujgcym rezultatem przeprowadzonych analiz genetycznych byto
wykazanie istotnego zréznicowania pomiedzy niektérymi parami populacji
nie izolowanymi szczytami goérskimi (Tab. 4). Po wykluczeniu wptywu
dystansu geograficznego za mozliwa przyczyne uznaliSmy istnienie
pomiedzy tymi populacjami tzw. barier kryptycznych, ktérymi mogg by¢
niedogodne dla gatunku fragmenty siedliska lub, czego nie mozna
wykluczy¢ zwtaszcza w gérach, lokalne warunki klimatyczne.

Na uwage zastuguje fakt, ze takze w przypadku tych badan uzyskane
wyniki, dotyczgce korelacji pomiedzy istnieniem bariery a zréznicowaniem
genetycznym rozdzielonych nig populacji, zalezaly od zastosowanych
markeréw. Podobnie, jak w przypadku bariery, ktérg stanowitly jeziora i
rzeka (publikacja nr 4) korelacja ta byta istotna statystycznie wytgcznie
dla markera zlokalizowanego na chromosomie Y. Na tej podstawie mozna
wnioskowac, ze takze grzbiety gorskie, z nieznanego nam jeszcze powodu,
w wigkszym stopniu wptywaja ograniczajgco na dyspersje samcow niz
samic.

Problem badawczy, ktéry pojawit sie¢ w wyniku przeprowadzonych przez nas
badan, dotyczacy réznego wptywu barier Srodowiskowych na obie ptcie u
ryjowki aksamitnej jest szalenie ciekawy i warty podjecia odrebnych badan dla
jego rozwigzania. Ograniczong dyspersje samcéw ryjowki aksamitnej (w

poréwnaniu z samicami) opisywano juz wcze$niej (Balloux i wsp. 2000,

3



Magdalena Moska Autoreferat Zatgcznik nr 2

Andersson 2004, Yannic i wsp. 2008) jednak stwierdzano jg wéwczas w
strefach hybrydyzacji i ttumaczono przyktadem na regute Haldana (sterylnos¢
samcow mieszancoéw pokolenia Fi1). W naszym przypadku, gdy wszystkie
osobniki reprezentuja ras¢ Drnholec, nie znajduje ona zastosowania, a problem

badawczy, cho¢ nie tatwy, stanowi dla nas nowe naukowe wyzwanie.

(3) Zupetnie inny charakter maja bariery srodowiskowe w przypadku
ssakow nadrzewnych, dla ktérych bariera moze by¢ kazdy czynnik
powodujgcy nieciggtos$¢ siedliska. Popielica szara, jako gatunek bardzo
silnie zwigzany z siedliskami le§nymi stanowi idealny obiekt badawczy dla
poznania wptywu fragmentacji siedlisk na strukture genetyczng
nadrzewnych ssakow.

Publikacja nr 1 przedstawia wyniki 4-letnich badan dotyczgcych
wptywu warunkéw topograficznych i siedliskowych Sudetéw i Przedgérza
Sudeckiego na strukture genetyczng wystepujgcych tu popielic.

Material badawczy (wlosy z cebulkami) pobrano od 56 osobnikéw
pochodzacych z 4 réznych, nieprzylegajacych do siebie sudeckich pasm
gorskich: z Gor Stotowych, z G. Bialskich i Masywu Snieznika, z G. Sowich i z
reprezentujacego Przedgorze Sudeckie - Masywu Slezy (Fig. 1). Ten ostatni
obszar, procz najwigkszego dystansu geograficznego, ktory dzielit go od
pozostatych lokalizacji, jest izolowany bezlesnymi, uzytkowanymi rolniczo
terenami, rozciggajacymi sie¢ w promieniu Kkilkudziesieciu kilometrow.
Badania zostaly przeprowadzone w oparciu o 12 polimorficznych loci
mikrosatelitarnych i mtDNA (fragment cytochromu b). Poréwnujac
populacje z czterech lokalizacji parami wykazaliSmy, w oparciu o Fst, Ze
zréznicowanie genetyczne pomiedzy nimi jest, w przypadku kazdej z par,
istotne statystycznie, a jego poziom - Sredni i wysoki (Tab. 4). Najmniej
roznity sie od siebie popielice zamieszkujagce Gory Stotowe oraz Goéry
Bialskie i Masyw Snieznika, a najbardziej te z Gér Sowich i Masywu Slezy.

Interesujagcym wynikiem przeprowadzonych analiz bylo wykazanie, ze
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popielice z Masywu Slezy w sposéb istotny réznilty sie od popielic
wystepujacych we wszystkich pozostatych pasmach Sudetéw. Wyniki te
znalazty potwierdzenie w przeprowadzonej analizie gtéwnych sktadowych
(PCA), ktéra wykazata wyrazne zréznicowanie genetyczne pomiedzy
popielicami z Gér Stotowych, Gér Sowich i Gor Bialskich z Masywem
Snieznika i catkowita odrebnos¢ genetyczna populacji z Masywu Slezy (Fig.
23

Otrzymane wyniki ewidentnie odzwierciedlajg warunki topograficzne i
siedliskowe panujgce w tej czesci Sudetéw, gdzie zalesione pasma gorskie
sa oddzielone od siebie bezleSnymi obszarami, stanowigcymi skuteczna
bariere dla dyspersji popielic. Wida¢ to szczegélnie wyraznie w przypadku
popielic z Masywu Slezy. Zatem, wiedzac, ze popielica, jako nadrzewny
gryzon, niechetnie przemieszczajacy sie po ziemi, jest gatunkiem bardzo
silnie odczuwajagcym negatywne skutki fragmentacji siedlisk nalezy
pamietac¢, ze w jej ochronie niezbedna jest dbatos$¢ o ich jakos$¢ i ciggtosé.
Intensywna wycinka drzew uniemozliwia temu gatunkowi sprawne
przemieszczanie si¢ prowadzac do powstawania matych, izolowanych
populacji, co moze negatywnie odbija¢ sie na witasciwej strukturze
genetycznej tego chronionego gatunku. Drzewa, zwlaszcza te stare i
dziuplaste gwarantuja popielicom schronienie i stanowig cenng baze
pokarmowa (zwtaszcza buki).

Przebadane populacje sudeckich popielic mogg w praktyce zostaé
wykorzystane, dzigki wiedzy o ich strukturze genetycznej, do
prowadzonych od kilku lat (przez Uniwersytet Adama Mickiewicza w

Poznaniu i PTOP Salamandra) reintrodukcji w réznych czeéciach Polski.

W publikacji nr 3 znalazty sie wyniki realizujgce cel 3. Na podstawie
struktury genetycznej osobnikéw zamieszkujgcych Masyw Snieznika (Sudety
Wschodnie), podjetam prébe ustalenia prawdopodobnych drég kolonizacji

tego obszaru przez S. araneus.
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Analizujgc zréznicowanie genetyczne pomiedzy 8 badanymi populacjami
zauwazono, ze jest ono nieistotne pomiedzy parg dwoéch najbardziej
oddalonych od siebie geograficznie populacji, izolowanych kilkoma grzbietami
gorskimi (Fig. 1, Tab. 4). Wynik ten nasunat nam podejrzenie, ze populacje te
mogty niezaleznie kolonizowa¢ badany obszar ré6znymi drogami. Poréwnano
zatem warunki topograficzne Masywu Snieznika i sgsiadujacego z nim od
potudnia Kralickiego Snieznika (Czechy), zestawiajac ich topografie ze
zroznicowaniem genetycznym oszacowanym dla kazdej z 8 badanych
populacji. Na tej podstawie wysuneliSmy hipoteze, ze ryjéowki kolonizujace
Masyw Snieznika migrowaty na péinoc, z miejsca zlokalizowanego na potudnie
o Kralickiego Snieznika, dwoma drogami - ,wschodnia” i ,zachodnig”. Hipoteza
ta zostata potwierdzona strukturg genetyczng analizowanych populacji, a takze
testem na obecno$c¢ istotnej bariery dzielacej wszystkie populacje na dwie
oddzielne subpopulacje (Fig. 2, Fig. 4). Sformutowana przez nas hipoteza jest
cenna z punktu widzenia filogeografii nie tylko ryjéwki aksamitnej, lecz takze
innych gatunkéw drobnych ssakéw, dla ktérych powinna zostaé

zweryfikowana.

Za jedno z wazniejszych osiggnie¢ badawczych uwazam zaproponowany
hipotetyczny scenariusz ewolucji i rozprzestrzeniania sie taksonéw nalezgcych
do grupy Sorex araneus (publikacja nr 2). Badania te zostaty podjete z uwagi
na skomplikowang sytuacje systematyczna (obecno$¢ Kkilkudziesieciu ras
chromosomowych, kilku grup kariotypowych, kilkunastu gatunkéw) ryjéwek
nalezacych do grupy S. araneus, a takze dlatego, ze wyniki wcze$niejszych
badan, dotyczacych powigzan ewolucyjnych miedzy réznymi taksonami w jej
obrgbie, byly czesto sprzeczne (Taberlet i wsp. 1994, Yannic i wsp. 2008,
Bannikova i Lebedev 2010, Yannic i wsp. 2010). Aby rozwigza¢ problem
ewolucyjnej historii ryjéwek =z grupy S. araneus przeprowadzono
zaawansowane analizy filogenetyczne oparte o mitochondrialny DNA,

konfrontujgc ich wyniki z danymi kariotypowymi (realizacja celu 5).
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Ogromnym plusem naszych analiz byto dodatkowo skorelowanie danych
kariotypowych i genetycznych ze zmianami klimatycznymi, zachodzacymi na
Ziemi w ciggu ostatnich 4 milion6w lat, i z danymi kopalnymi. Zaproponowany
przez nas scenariusz zaktada, ze przodek dzisiejszych ryjowek z grupy S.
araneus zamieszkiwat ogromny obszar Eurazji, od potnocnej Azji do zachodniej
Europy. Okoto 2.7 mln lat temu rozpoczeto sie intensywne réznicowanie, a
takze migracja ryjéwek przez przesmyk ladowy (dzisiejsza Cie$nina Beringa) z
Eurazji do Ameryki P6tnocnej (Alaska) (Fig.8A). W okresie 2.7-2.4 mln lat temu
z populacji zachodnioeuropejskiej wyewoluowat S. samniticus, gatunek, ktéry
zachowat si¢ do dzi§ na Pétwyspie Apeninskim. W tym samym okresie
populacja alaskanska rozpoczeta migracje w kierunku potudniowo-wschodnim
(Fig. 8B). Kolejnym istotnym etapem w ewolucji ryjowek z grupy S. araneus byt
podziat populacji euroazjatyckiej na dwie odrebne linie: zachodnig i wschodnia
(2.2-1.4 min lat temu) (Fig. 8D). Populacje zachodnie rozprzestrzenity sie w
Europie, a z nich wyewoluowal gatunek zamieszkujacy obecnie Pétwysep
Iberyjski - S. granarius. Populacje wschodnie daly poczatek kolejnym dwém
gatunkom - S. tundrensis i S. asper. Prawdopodobnie w tym samym przedziale
czasowym, na skutek niezaleznej ewolucji ryjéwek, ktére przewedrowaty do
Ameryki P6étnocnej, powstaty dwa kolejne gatunki: S. arcticus i S. maritimensis
(Fig. 8D). Jednoczesnie S tundrensis rozpoczelta wedréwke, przez przesmyk
ladowy, na obszar dzisiejszej Alaski. Populacje, zamieszkujgce zachodnia Azje
wedrowaty na wschéd dajac poczatek gatunkowi S. daphaenodon (2.0-1.3 min
lat temu) (Fig. 9A). W przedziale czasowym 1.6-1.3 min lat temu populacja
europejska podlegata dalszemu réznicowaniu, ktérego efektem byto powstanie
kolejnych gatunkéw: S. satunini (Kaukaz) i S. coronatus (zachodnia Europa)
(Fig. 9B). Kolejny istotny krok w ewolucji ryjéwek z grupy S. araneus to
powstanie S. antinori i S. araneus (1.0-0.8 mln lat temu), ktére wyodrebnity sie
z populacji europejskiej (Fig. 9C). Migracja ich przodka na potudnie
poskutkowata introgresja genow mtDNA do populacji S. satunini, zasiedlajgcej

pdlnocna cze$¢ Kaukazu. Podobnie, skutkiem migracji S. coronatus na obszar
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Potwyspu Iberyjskiego byta introgresja chromosomu Y do genomu S. granarius.
Okoto 800 tys. lat temu rozpoczeta sie intensywna ekspansja S. araneus na
wschdd, zachod i pétnoc (Fig. 9D). Na Pétwyspie Iberyjskim, w wyniku
pojawienia sig S. araneus, miata miejsce kolejna introgresja gen6w mtDNA, tym
razem do genomu S. granarius.

Jak wskazujg wyniki naszych analiz, wptyw na ewolucje taksonéw
nalezacych do grupy Sorex araneus miato kilka czynnikéw. Ogromng role
odegraty nastepujgce po sobie cyklicznie okresy zlodowacen i ocieplania sie
klimatu w Plejstocenie, zwiekszajac nie tylko tempo specjacji ryjéwek, lecz
takze generujac powstawanie nowych taksonéw. Dodatkowo migracjom
populacji towarzyszyty przynajmniej kilkakrotne introgresje mtDNA miedzy
taksonami w obrebie grupy. Dla pelnego zobrazowania historii ewolucyjnej
taksonéw z grupy S. araneus konieczne jest przeprowadzenie badan

genetycznych opartych o kopalne DNA.

Najwazniejsze osiaggnigcia opublikowane w pracach 1-5 to:

e okreslenie poziomu zréznicowania i opisanie struktury genetycznej
ryjowek w strefie hybrydyzacji ras chromosomowych tegucki
Mtyn/Popielno (byty to wéwczas drugie w Polsce badania poswiecone
temu problemowi)

e wyjasnienie roli wybranych barier Srodowiskowych w przeptywie
genow, a w konsekwencji takze w ksztattowaniu struktury genetycznej
wybranych ssakéw poprzez stwierdzenie, ze:

- wptyw analizowanych barier Srodowiskowych jest uzalezniony od pici
badanych osobnikéw wskazujagc na istnienie réznicy w dyspersji
samcOw i samic S. araneus przez bariere,

- nawet stosunkowo niewysokie szczyty gorskie (do 1200 m n.p.m.)

mog3, stanowi¢ bariere dla przeptywu genéw u S. araneus,
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- procz zdefiniowanych barier geograficznych na strukture genetyczng
drobnych ssakéw moga mie¢ wptyw tzw. bariery kryptyczne (np.
niedogodne fragmenty siedliska, lokalne warunki klimatyczne),

- w przypadku ssakow nadrzewnych fragmentacja siedlisk skutkuje
powstawaniem odrebnych genetycznie populacji, ktérych wystepowanie
ograniczone jest czesto do matych, izolowanych komplekséw lesnych, a
przeptyw genéw pomiedzy nimi jest praktycznie niemozliwy.

e zaproponowanie mozliwych kierunkéw kolonizacji Masywu Snieznika
przez ryjowke aksamitng, sugerujac w oparciu o wyniki badan
genetycznych, istnienie dwoéch prawdopodobnych drég kolonizacji:
»~wschodniej” i ,zachodniej”.

e zaproponowanie mozliwego scenariusza historii ewolucyjnej i

zwigzkow filogeograficznych w obrebie ryjowek z grupy Sorex araneus.

Prowadzenie badan, dotyczacych proceséw biologicznych, w warunkach
naturalnych nie jest tatwe. Pojawiajace si¢ trudnosci wynikajg z faktu
mnogosci czynnik6w, mogacych wptywac na ich wyniki. Nie mozna wykluczy¢
zarowno probleméw metodycznych (niekiedy od nas niezaleznych), jak i
interpretacyjnych. Nie zawsze dziko zyjace populacje organizméw zachowuja
sig zgodnie z zatozonymi przez nas modelami matematycznymi. Nie powinno
nas to jednak zniecheca¢ do podejmowania kolejnych préb zrozumienia

otaczajgcego nas Swiata.
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5. Omowienie pozostalych osiagnie¢ naukowo - badawczych.

Moje zainteresowania naukowe od poczatku koncentrowaty sie na ssakach.
Réwnolegle interesowatam si¢ (1) cytogenetyka gatunkéw, u ktérych
stwierdzony zostal polimorfizm chromosomowy, (2) faunistyka drobnych
ssakow, przede wszystkim rzadkich i zagrozonych, (3) zréznicowaniem
morfometrycznym, kraniometrycznym i genetycznym wybranych gatunkow
ssakow drapieznych, (4) zréznicowaniem genetycznym popielicy szarej Glis

glis.

>.1. Badania cytogenetyczne wybranych gatunkéw ssakéw.

Przez kilka lat zajmowatam sie badaniem polimorfizmu chromosomowego u
ryjowki aksamitnej w strefie hybrydyzacji ras chromosomowych Legucki
Mtyn/Popielno w péinocno-wschodniej Polsce, a takze wewnatrz rasy
Drnholec, na Dolnym Slasku.

Badania cytogenetyczne drobnych ssakéw prowadzone s3 w terenie i
wymagajq zaangazowania kilkuosobowego zespotu badawczego. Jako mtody
naukowiec nie dysponowatam ani takim zespotem, ani potrzebnym sprzetem.
W os$rodku wroctawskim bytam swego rodzaju pionierem cytogenetyki
drobnych ssakéw, bedgc bardzo czesto zdana w terenie na siebie. Musiatam
zorganizowa¢ sprzet do odlowdw, transport, baze terenowsg i pomoc

techniczng. Kazdorazowo w terenie istniata potrzeba wkopania ok. 100
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metalowych stozkéw (putapki stosowane w odlowie drobnych ssakéw),
ktorych sprawdzanie odbywato sie przede wszystkim, co 2-3 godziny, noca. Po
odtowieniu ryjéwek, w terenowym laboratorium, przygotowywatam preparaty
cytogenetyczne. Trwajgce kilka lat badania terenowe rozwinety mnie jako
biologa. Dzigki nim nabytam bardzo cenng umiejetno$¢, niezbedng w pracy
cytogenetyka, wykonywania dobrej jakosci preparatéw cytogenetycznych (co
w warunkach terenowych nie jest fatwe). Zwieficzeniem wspomnianych badar
byta praca doktorska i publikacja w Acta Theriologica (10), dotyczaca
charakterystyki cytogenetycznej ryjéwek w strefie hybrydyzacji ras
chromosomowych tegucki Miyn/Popielno. Najwiekszym problemem byto
zlokalizowanie samej strefy hybrydyzacji (wczesniej ani jej lokalizacja, ani jej
charakter, nie byly znane). Udato sie to dopiero, gdy, na podstawie badan
cytogenetycznych, po wielu miesigcach odlowéw, stwierdzitam w kilku
miejscach jednoczesne wystepowanie osobnikéw obu kontaktujacych sie ras i
hybrydéw migdzyrasowych. W trakcie tych badan nieoceniong pomoc
(zar6wno merytoryczng, jak i techniczng) uzyskalam od pracownikéw
Instytutu Biologii Uniwersytetu w Biatymstoku, z ktérymi nawigzatam bardzo
bliskg wspétprace.

Wiedzg i umiejetnodci, jakie nabytam w trakcie badan cytogenetycznych
ryjowki aksamitnej wykorzystatam pézniej w badaniach cytogenetycznych
innych ssakéw, nornika zwyczajnego (Microtus arvalis) (37) i tapira
amerykanskiego (Tapirus terrestris)(15). Badania nornikéw byty prowadzone
w terenie (Wielkopolska) i podobnie, jak w przypadku ryjéwek, wigzaly sie z
koniecznoscig odtowdéw i natychmiastowym wykonaniem preparatéw w
terenowym laboratorium. Wszystkie przebadane osobniki charakteryzowaty
sie¢ identycznym Kkariotypem (2n=46) i nie stwierdzitam wéréd nich, a
sprawdzenie tego byto jednym z zatozonych celéw, osobnikéw z diploidalng
liczbg chromosoméw 2n=54 (opisywanych w literaturze jako M. subarvalis, M.

epiroticus lub M. rossiaemeridionalis).
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Badania tapiréw dotyczyly osobnikéw z wroctawskiego Z0O. Analizie
cytogenetycznej poddano 7 osobnikéw (3 samice i 4 samce) w celu
potwierdzenia ich statusu taksonomicznego. W przypadku tapiréw materiat do
badan cytogenetycznych stanowita krew (prowadzitam hodowle limfocytéw in
vitro). U wszystkich przebadanych zwierzat liczba i morfologia poszczegdlnych
par chromosomowych byta identyczna, potwierdzajac jednoczeénie ich pozycje
systematyczng. Niewatpliwie bardzo cennym do$wiadczeniem badawczym
byto podjecie préby nieinwazyjnego pobierania krwi od tapiréw, z
wykorzystaniem pluskiew z rodziny Reduviidae. Prowadzone in vitro hodowle
limfocytéw tapira, odzyskiwanych z ciata pluskiew wykazaty, ze krew
pozyskiwana w ten sposéb nie nadaje si¢ do hodowli. Prawdopodobnie
enzymy trawienne pluskwy niszcza limfocyty gospodarza jeszcze przed

zatozeniem, bgdz w trakcie ich hodowli.

5.2. Badania faunistyczne drobnych ssakéw i ich implikacje w ochronie
przyrody.

Znaczng czg$¢ mojej aktywnosci badawczej poswiecitam badaniom
faunistycznym, ktérych obiektem byty rzadkie, chronione i zagrozone gatunki
ssakow. Wiedza o ich rozmieszczeniu, liczbie stanowisk, czestosci
wystgpowania pozwala niewatpliwie skuteczniej je chronié. Przez wiele lat
lokalizowatam, przede wszystkim na Dolnym Slasku, stanowiska takich
gatunkow jak: ryjowka gérska Sorex alpinus, rzesorek mniejszy Neomys fodiens,
smuzka lesna Sicista betulina, popielica szara Glis glis, orzesznica leszczynowa
Muscardinus avellanarius i koszatka le$na Dryomys nitedula.

Stanowisk drobnych ssakéw naziemnych poszukiwatam prowadzac odtowy w
preferowanych przez nie siedliskach. Badania te prowadzitam najczesciej w
dwuosobowym zespole (z dr Jolant Bartmansky z Uniwersytetu
Wroctawskiego). W ich wyniku stwierdzity$my 12 nowych stanowisk ryjéwki

gorskiej i 7 nowych stanowisk rzesorka rzeczka w Sudetach (31).
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Lokalizacja stanowisk ssakéw nadrzewnych (popielicowatych) odbywata sie
poprzez kontrole setek skrzynek legowych dla ptakéw oraz poprzez analize
sladow aktywnosci zyciowej tych gryzoni na obszarze Przedgérza Sudeckiego i
Sudetow (14, 18, 24, 40). W wyniku badan terenowych, prowadzonych
nieprzerwanie od 2002 roku w kilkuosobowym zespole roku stwierdziliémy
wiele nowych stanowisk tych rzadkich i zagrozonych ssakéw. Przy okazji
nawigzaliSmy bliskq wspétprace z Parkiem Narodowym Goér Stotowych, dla
ktorego wykonywatam badania genetyczne popielic. Nasze badania wymagaty
takze wspétpracy z nadlesnictwami Dolnego Slgska i determinacji w ,zblizaniu
interes6w” Laséw Panstwowych i pilchéw. Wnioski ptynace z naszych badan
mozna podsumowac stwierdzeniem, ze bez madrej i odpowiedzialnej
gospodarki lesnej nie bedziemy w stanie ochroni¢ tych nadrzewnych ssakéw.
Badania faunistyczne, dotyczace chronionych gatunkéw ssakéw wystepujgcych
w réznych czesciach Dolnego Slagska, prowadzitam w oparciu o rézne metody
badawcze (16, 30, 32). Jedng z nich byta analiza wypluwek séw. Umiejetnosc
identyfikacji drobnych ssakéw, w oparciu o materiat kostny (zwtaszcza o
czaszki), jaka nabytam w trakcie wieloletnich badan, niewatpliwie wzbogacita
moj warsztat badawczy. Ciekawych wynikéw dostarczyta zwlaszcza analiza
wypluwek uszatki Asio otus zebranych na jednym ze stanowisk we Wroctawiu
(20). PrzeanalizowaliSmy 154 wypluwki, w ktérych zidentyfikowali$émy 244
ofiary, reprezentujace 11 gatunkéw ssakéw (Tab. 1). Nasza uwage zwrocit
bardzo wysoki udziat badylarki (9.4%) wéréd ofiar. Gatunek ten byt drugim, po
norniku zwyczajnym, najczedciej zjadanym przez uszatke ssakiem. Wyniki
badan lokalnej teriofauny oparte o wypluwki ptakéw sg bardzo skuteczna
nieinwazyjng metoda dostarczajaca cennych informacji o stanowiskach i
liczebnosci réznych gatunkéw, zwtaszcza tych o skrytym trybie zycia, ktére nie
doczekaly sig¢ jeszcze kompleksowych opracowan naukowych, a badylarka
niewatpliwie do takich nalezy.

Badania faunistyczne, wskazujace nowe i aktualizujgce stare stanowiska

ssakow w Polsce nalezg do badan wymagajacych ciagtej pracy w terenie
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(zaktadania putapek zywotownych, ich kontroli, poszukiwania i identyfikacji
sladéw aktywnosci zyciowej ssakow: tropéw, odchodéw, nor, gniazd, $ladéw
zerowania itp.). Jednoczesnie bardzo trudno jest opublikowa¢ ich wyniki w
»dobrych” czasopismach. Ich lokalny charakter, jak wskazuja czesto recenzenci,
sprawia, ze publikowane s3 w czasopismach z listy B i, niestusznie moim
zdaniem, najczesciej niedoceniane. Niedogodnosci te, istotne z punktu
widzenia oceny dorobku naukowego, rekompensuje osobom prowadzgcym
takie badania $wiadomos$¢, ze dzieki nim wiemy wiecej o rzadkich,
chronionych i zagrozonych gatunkach, przyczyniajac sie jednoczeénie do
skuteczniejszej ich ochrony.

Dodatkowo swoje do$wiadczenie w pracy terenowej i umiejetno$é
identyfikacji ssakéw w terenie wykorzystatam przygotowujac ekspertyzy

teriologiczne dla réznych podmiotéw (E1-E20).

5.3. Badania poréwnawcze hodowlanych i dziko Zyjacych populacji lisa
pospolitego Vulpes vulpes, jenota azjatyckiego Nyctereutes procyonoides i norki
amerykanskiej (wizona amerykanskiego) Neovison vison.

Z uwagi na udziat w projekcie badawczym, finansowanym przez NCN (2010-
2013), zaangazowatam si¢ naukowo w badania morfo- i kraniometryczne oraz
genetyczne dzikich i hodowlanych liséw, jenotéw i norek. Wyniki badan
kilkuosobowego  zespotu, dotyczace dzikich i hodowlanych liséw,
opublikowaliémy dotychczas w trzech artykutach (6, 7, 9). Przeprowadzone
analizy wykazaty bardzo wyrazne réznice parametréw morfometrycznych
migdzy obiema grupami, bedace skutkiem domestykacji i selekcji stosowanej
wsrod lisow hodowlanych. Istotne réznice wykazaliémy takze analizujac, w
oparciu o pomiary kraniometryczne, ponad 160 czaszek pochodzacych od obu
grup lisow. Roznice te dotyczyty zdecydowanej wiekszoéci mierzonych
parametrow. Précz skutkéw selekcji ich przyczyn, naszym zdaniem, nalezy
upatrywa¢ w pochodzeniu zwierzat fermowych. Zgadzamy sie z hipoteza,

sformutowana przez badaczy kanadyjskich, ze przodek liséw hodowanych w
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europejskich fermach wywodzi sie z Ameryki Pétnocnej, co znajduje
odzwierciedlenie w jego parametrach morfo- i kraniometrycznych. Obecnie
jesteSmy w trakcie analizy wynikéw badan genetycznych obu grup liséw, a na
opracowanie oczekujg jeszcze wyniki pomiaréw i badan genetycznych jenotéw

i norek.

5.4. Badania zréznicowania genetycznego popielicy szarej (Glis glis).

Ssaki z rodziny popielicowatych (Gliridae) od dawna byly w sferze moich
zainteresowan badawczych (14, 18, 24, 40). Poczatkowo zajmowatam sie
przede wszystkim poszukiwaniem ich stanowisk na Dolnym Slasku. W
ostatnich latach bardzo zaangazowatam sie w badania zréznicowania
genetycznego popielicy (Glis glis) w Sudetach, a rozpoczeta je wspétpraca
nawigzana z Parkiem Narodowym Gor Stotowych, gdzie gatunek ten wystepuje
dosc¢ licznie. Wstepne badania genetyczne prawie 40 popielic zamieszkujacych
3 lokalizacje na obszarze Parku przeprowadziliémy w oparciu o 2 typy
markerow: jadrowy DNA (11 sekwencji mikrosatelitarnych) i mitochondrialny
DNA (fragment cytochromu b), a ich wyniki zostaly opublikowane w
czasopiSmie Mammal Research (8). Nasze analizy wykazaty bardzo niskie
zroznicowanie genetyczne badanych popielicc, co wpisuje sie w
ogolnoeuropejska tendencje. Istnieje poglad, ze moze by¢ ono wynikiem
zdarzen, jakie miaty miejsce w historii tego gatunku. Prawdopodobnie jest ono
skutkiem kilkakrotnych przej$¢ europejskich popielic przez ,waskie gardto”
podczas zlodowacen, a co za tym idzie faktu, ze po ostatnim zlodowaceniu
niewielka grupa osobnikéw kolonizowata Europe Srodkowa (Fietz i wsp.
2014). W naszej pracy wskazujemy takze na inne czynniki, ktére moga
ttumaczy¢ obecne niskie zréznicowanie genetyczne popielic: 1) gatunek ten
jest stenobiontem siedliskowym, preferujgcym lasy lidciaste i mieszane
(zwtaszcza buczyny), dotkliwie odczuwajgcym ich wycinke, ktéra w G.
Stotowych zostata zintensyfikowana od XVII w. (2) jako ssak nadrzewny ma

ograniczone mozliwosci dyspersji w sytuacji niewystarczajagcego zwarcia
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koron, (3) jej rozréd jest zsynchronizowany z intensywnoscia owocowania
niektorych gatunkéw drzew (np. bukéw), sa zatem lata, gdy popielice nie
przystepuja do rozrodu lub, gdy ich rozréd jest silnie ograniczony.

Obecnie kontynuujemy badania zwiazane z lokalizacjg stanowisk pilchéw na
Dolnym Slasku prowadzac ich poszukiwania na terenie Wzg6rz Niemczansko-

Strzelinskich.

Cytowana literatura:

Fietz ]., Tomiuk ]., Loeschcke V., Weis-Dootz T., Segelbacher G. 2014. Genetic
consequences of forest fragmentation for a highly specialized arboreal
mammal - the edible dormouse. PLoS One 9, e88092. doi: 10.1371/
journal.pone.0088092.

5.5. Pozostale badania genetyczne

W trakcie mojej kariery naukowej bralam réwniez udzial w badaniach
genetycznych innych kregowcéw: cztowieka (27), wilka i wybranych ras pséw
(21, 36), zajaca szaraka Lepus europaeus (22, 23, 29, 33) i jaszczurki zwinki
Lacerta agilis (26).

6. Omoéwienie dzialalnosci dydaktycznej, popularyzatorskiej i
organizacyjnej.

6. 1. Dzialalno$¢ dydaktyczna:

Dziatalno$¢ dydaktyczna stanowi istotny element mojej pracy w Uniwersytecie

Przyrodniczym we Wroctawiu. Wykaz prowadzonych przeze mnie

indywidualnie lub zespotowo przedmiotéw przedstawia sie nastepujaco:

Przedmioty obligatoryjne (nazwa, kierunek, rodzaj):
* Anatomia poréwnawcza kregowcéw (Biologia) - wyktad i éwiczenia
e Anatomia czlowieka i zwierzat (Bezpieczefistwo Zywnoéci) - wyktad i

¢wiczenia
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Techniki hodowli komérkowej i tkankowej (Biologia) - wyktad i
¢wiczenia
Zoologia kregowcow (Biologia) - wyktad i éwiczenia

Biologia komorki (Biologia) - éwiczenia

Przedmioty fakultatywne (nazwa, kierunek, rodzaj):

Drobne ssaki Polski (Biologia) - wyktad, éwiczenia, ¢wiczenia terenowe
Cytogenetyka (Biologia) - wyktad i ¢wiczenia

Dzicy przodkowie i krewniacy zwierzat towarzyszacych (Biologia,
Zootechnika) - wyktad i éwiczenia

Bior6znorodno$¢ organizméw (Biologia) - wyktad, ¢wiczenia, éwiczenia
terenowe

Uwarunkowania bioréznorodnosci (Biologia) - wyktad i ¢éwiczenia
Genetyczne podstawy bioréznorodnoéci (Bioinformatyka) - wyktad i

¢wiczenia

Prowadzitam i prowadze réwniez zajecia w jezyku angielskim dla studentéw

programu Erasmus:

Cell Genetics - wyktad i ¢wiczenia,

Techniques of Cell and Tissue Cultures - ¢wiczenia,

Przygotowatam autorskie i wspétautorskie programy wyktadéw i éwiczen z

nastepujacych przedmiotéw:

Anatomia poréwnawcza kregowcow
Anatomia cztowieka i zwierzat

Techniki hodowli komérkowej i tkankowej
Zoologia kregowcow

Biologia komorki

Drobne ssaki Polski

Cytogenetyka
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* Dzicy przodkowie i krewniacy zwierzat towarzyszacych
e Bioréznorodno$¢ organizméw
e Uwarunkowania bioréznorodnosci

* Genetyczne podstawy bioréznorodnosci (Zatacznik nr 5, IIL. I)

Dotychczas bytam opiekunem 3 prac licencjackich i 19 prac magisterskich
realizowanych przez studentéw Biologii i Bioinformatyki Uniwersytetu
Przyrodniczego we Wroctawiu (Zalgcznik nr 5, IIL J). Bylam réwniez
opiekunem naukowym 1 pracy doktorskiej, a obecnie jestem takze

promotorem pomocniczym 1 pracy doktorskiej (Zatacznik nr 5, II1. K).

6.2. Dzialalno$¢ popularyzatorska

Jestem wspétautorkg 3 prac o charakterze popularno-naukowym, w tym
llustrowanego stownika zoologicznego (Zatacznik nr 5, IIL I).

Prowadzitam réwniez seri¢ warsztatéw edukacyjnych: (1) Te co skaczg i
fruwajg, (2) Odgtosy nocy, czyli w poszukiwaniu puszczyka, (3) Ptasia
jadtodajnia (2018 r.) w ramach projektu ,Ekoaleja - poznajemy, dbamy i
chronimy”, Stowarzyszenie na rzecz integracji i rozwoju Chwatowic. W 2018
r. prowadzitam takze zajecia edukacyjne o popielicy dla uczniéw SP nr 2 im. H.
Sienkiewicza w Zigbicach (woj. dolnoslaskie)(2017) (Zatacznik nr 5, 111 I).
Wyglositam tez dwa wyklady poswiecone drobnym ssakom Polski dla
studentéw Studenckiego Kota Teriologéw UP we Wroctawiu (2015, 2018)
(Zatacznik nr 5, I1L I).

6.3. Dzialalnos¢ organizacyjna

Wazng cze$¢ mojej pracy stanowi takze dziatalnoéé organizacyjna. W trakcie
zatrudnienia w Uniwersytecie Przyrodniczym we Wroctawiu bylam
dwukrotnie cztonkiem Komisji Rekrutacyjnej (2008, 2016). W okresie 2007-
2010 bytam cztonkiem Wydziatowej Komisji Wyborczej. W 2010 roku
zostatam powotana do Wydziatowego Zespotu zajmujacego sie opracowaniem

programu dla wybitnie uzdolnionych uczniéw szkét srednich w zakresie nauk
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biologiczno-chemicznych. W 2012 roku bylam czlonkiem Komitetu
Organizacyjnego XXV International Conference Genetic Days, za co w 2013
roku otrzymatam nagrode rektora UP we Wroctawiu.

W latach 2010-2016. bytam kilkakrotnie sekretarzem w Wydziatowej Komisji
Konkursowej (2010, 2013, 2015, 2016). W kadencji 2012-2016 bylam
cztonkiem Komisji Programowej dla kierunku Bezpieczefistwo Zywnoéci. Od
2016 roku jestem cztonkiem Wydzialowego Zespotu do prowadzenia
ankietyzacji studentéw (kierunek Bioinformatyka) oraz cztonkiem Komisji
Programowej dla kierunku Biologia. Wielokrotnie bytam egzaminatorem na
egzaminach dyplomowych licencjackich na studiach stacjonarnych pierwszego
stopnia na kierunku Biologia i Bioinformatyka ( 2013, 2014, 2015, 2016,
2017).

Data i podpis:

20.08 208 v Mowobelens SMosta
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