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Zastosowania badan genetycznych
w ekologii i ochronie przyrody

W ciggu ostatnich lat techniki genetyki molekularnej znajdujg coraz szersze zastosowa-
nie w ekologii i ochronie przyrody. Jakkolwiek tradycyjne techniki badawcze pozwalajg
odpowiedzie¢ na wiele podstawowych pytan zwigzanych z biologig i ekologig gatunku
(np. dieta, zasieg migracji, wielko$¢ areatu osobnikéw, liczba potomstwa etc.;, istnieje
wiele dziedzin, w ktérych narzedzia genetyczne dajg odpowiedzi znacznie bardziej pre-
cyzyjne lub sg jedynym sposobem na uzyskanie informacji.

Prawdziwym przetomem zar6éwno w genetyce molekularnej, jak i ekologicznej
byto wynalezienie w potowie lat osiemdziesigtych XX wieku techniki nazywanej tan-
cuchowa reakcja polimerazy - w skrocie PCR (ang. Polymerase Chain Reaction). Jest to
reakcja enzymatyczna pozwalajgca na powielenie wybranego fragmentu DNA w wielu
milionach kopii. W ciggu 20 lat od wynalezienia PCR analizy polimorfizmu DNA niemal
zupetnie wyparty stosowanag wczesniej elektroforeze enzyméw. Dzieki ogromnej czu-
tosci tej metody mozliwa stata sie analiza prébek zawierajgcych znikome ilosci DNA,
takich jak: pojedyncze witosy, odchody, okazy muzealne, czy nawet materiat kopalny,
zwlaszcza ze DNA jest bardziej stabilne od biatek i wolniej ulega rozkladowi. Ponadto
elektroforeza enzymow czesto wymagata zabicia osobnika, aby pobra¢ prébki z orga-
néw wewnetrznych, w ktérych enzymy sg produkowane. Mozliwo$¢ nieinwazyjnego
pobierania materialu genetycznego ma szczegélne znaczenie w badaniach nad zwie-
rzetami chronionymi, poniewaz pozwala na przeprowadzenie wielu analiz nawet bez
koniecznosci niepokojenia zwierzat.

W ekologii i ochronie przyrody genetyka molekularna najczesciej jest wykorzy-
stywana do analiz poziomu wewnatrz- i miedzypopulacyjnej oraz miedzygatunkowej
zmiennosci genetycznej. Pierwsze modele matematyczne dotyczace mechanizméw
ksztattowania sie zmiennosci genetycznej w populacjach powstaty w latach dwudziestych
XX wieku. Dopiero niemal pétwieku pozniej empirycznie zweryfikowano ich przewidy-
wania, kiedy pod koniec lat szes¢dziesiagtych po raz pierwszy wykorzystano elektroforeze
biatek w badaniach gatunkéw dziko zyjacych. W latach siedemdziesiatych, analizujac
poziom zmiennosci dwoch gatunkéw stonia morskiego, po raz pierwszy stwierdzono
dzialanie dryfu genetycznego. Pdétnocny ston morski Mirounga angustirostris zostat na
przetomie XIX i XX wieku niemal doszczetnie wytepiony. Badania genetyczne wykazaty
prawie kompletny brak zmiennosci genetycznej tego gatunku, podczas gdy potudniowy
ston morski Mirounga leonina, ktérego populacje nigdy nie zostaty tak mocno zredu-
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kowane, wcigz posiada normalny poziom zmiennos$ci. Monitorowanie zmiennosci we-
whnatrzpopulacyjnej gatunkéw zagrozonych moze pozwoli¢ na unikniecie szkodliwych
efektow depresji wsobnej, a tym samym zwieksza szanse na ocalenie gatunku.

Z punktu widzenia praktycznej ochrony przyrody jest szalenie istotne, jakie jest na-
tezenie migracji pomiedzy populacjami chronionego gatunku. Postepujaca fragmentacja
siedlisk moze prowadzi¢ do zaniechania migracji, a w konsekwencji ujednolicenia ge-
netycznego poszczegoélnych subpopulacji. Znakowanie zwierzgt odegrato ogromna role
w badaniach migracji i dyspersji, aczkolwiek nie daje ono pelnego obrazu tgcznosci
miedzy populacjami, poniewaz zwykle nie jesteSmy w stanie stwierdzi¢, czy osobnik
zdotat sie skutecznie zintegrowac z nowa populacja. Analizujgc sklad genetyczny dwéch
populacji, mozemy okresli¢ natezenie przeptywu genéw pomiedzy populacjami. Na tej
podstawie mozna pozna¢ rzeczywiste granice populacji, a dzieki temu np. wskazac,
jaki obszar nalezy obja¢ ochrona, aby zapewni¢ jej naturalne warunki funkcjonowania.
Dzieki zastosowaniu nowoczesnych technik statystycznych do analiz danych genetycz-
nych niekiedy mozna precyzyjnie okresli¢ pochodzenie osobnika.

Zastosowanie analiz genetycznych w taksonomii i systematyce pozwolito roz-
wia¢ wiele watpliwosci i rozwigza¢ wiele sporéw dotyczacych rekonstrukcji filogene-
zy roéznych grup organizmow. Wystarczy wybraé marker genetyczny o odpowiedniej
rozdzielczosci, aby analizowa¢ dowolny poziom taksonomiczny. Niejednokrotnie oka-
zywalo sie, ze tradycyjna systematyka oparta na analizie cech morfologicznych prowa-
dzita do catkowicie btednych wnioskéw, gdyz cechy stuzace do wydzielania jednostek
taksonomicznych zwykle sg subiektywnie wybierane przez badacza, a ponadto wptyw
Srodowiska moze zaciera¢ efekty genetyczne. Na przyklad organizmy rozwijajgce sie
w dogodnych warunkach zwykle sg wieksze niz te, ktore rozwijaty sie w warunkach
trudniejszych, i badacz moze wyciagna¢é mylne wnioski, jesli wybierze wielko$¢ ciata
jako jedna z cech, na podstawie ktérych bedzie budowac systematyke danej grupy.

Nawet w przypadku zwierzat tak wielkich i spektakularnych jak stonie dopiero
w latach dziewiecdziesigtych XX wieku dzieki analizom genetycznym udato sie popraw-
nie rozgraniczy¢ gatunki. Tradycyjnie Sltonie dzielono na dwa gatunki: stor afrykanski
i storr indyjski. Ston afrykanski byt dzielony na trzy podgatunki - lesny, stepowy i sa-
wannowy. Analiza sekwencji DNA mitochondrialnego wykazata jednak, ze podgatunek
leSny rézni sie bardzo od pozostatych podgatunkéw, a na dodatek jest duzo blizej spo-
krewniony ze stoniem indyjskim niz z jakimkolwiek innym podgatunkiem stonia afry-
kanskiego. Wynik ten wskazuje jednoznacznie, ze podgatunek stonia leSnego nalezy
podnies¢ do rangi gatunku.

Taksonomia molekularna pozwolita uporzadkowaé podziat podgatunkowy wie-
lu gatunkéw. Przez lata wielu systematykéw za punkt honoru przyjmowato opisane
w ciggu swojego zycia jak najwiekszej liczby podgatunkéw. Wystarczyta niewielka prze-
rwa w zasiegu gatunku, aby lokalna populacja uznawana byta za kolejny podgatunek.
Chociaz naukowcy wcigz spieraja sie, w jaki spos6b zdefiniowac kryteria dla wydziela-
nia poszczegdinych poziomoéw taksonomicznych na podstawie réznic genetycznych, to
nie ulega watpliwosci, ze to wlasnie dane genetyczne bedg w przysztosci decydowaty



Zastosowania badan genetycznych w ekologii i ochronie przyrody

0 podziale taksonomicznym. Takie podejscie ma rowniez te zalete, ze zbudowana w ten
spos6b systematyka jest znacznie bardziej stabilna i obiektywna, a gatunki wydzielone
na podstawie réznic genetycznych znacznie bardziej odpowiadaja powszechnie przyj-
mowanej biologicznej definicji gatunku. Analizy genetyczne pozwalaja réwniez uniknac
przyznawania statusu gatunku mieszancom miedzygatunkowym. Taksonomia moleku-
larna moze by¢ takze wykorzystywana w analizie materialu dowodowego w procesach
np. o nielegalne pozyskanie migsa, szczegoélnie w sytuacji, kiedy jedynym dostepnym
dowodem sg materiaty wysoko przetworzone. Sladowe iloéci DNA wcigz znajdujace sie
w takich produktach sg wystarczajace do przeprowadzenia odpowiednich analiz.

Analizy pokrewienstwa oparte na DNA pozwolity obali¢ wiele mitdw dotycza-
cych systeméw kojarzeniowych rozmaitych gatunkéw. Badania genetyczne sg jedynym
wiarygodnym Zrodiem informacji na temat pokrewienstwa. Czesto okazywato sie, ze
u gatunkéw powszechnie uwazanych za monogamiczne spora cze$¢ potomstwa po-
chodzi z kojarzeh poza parg. Na podstawie danych genetycznych mozna okresli¢ tzw.
efektywna wielkos¢ populacji. Wbrew wczesniejszym przewidywaniom u wiekszosci
gatunkow efektywna wielkos¢ populacji jest nawet 10 razy mniejsza niz rzeczywista li-
czebnos$¢ gatunku. O ile mozna sie byto spodziewac takiego wyniku w przypadku zwie-
rzat, u ktérych samice grupuja sie w haremy ,nalezace" do dominujgcego samca, tak jak
to sie dzieje u jeleni czy wspomnianych juz stoni morskich, o tyle byto to zaskoczeniem
w przypadku innych zwierzat.

Badania genetyczne sg z powodzeniem stosowane do oceny liczebno$ci populaciji
zwierzat. Do tego celu wykorzystywana jest genetyczna identyfikacja osobnikéw podob-
na do tej stosowanej w kryminalistyce. Aby policzy¢ zwierzeta zamieszkujgce okreslony
obszar, nalezy zebra¢ prébki odchodéw, wypluwek czy siersci, a nastepnie wyizolowac
z nich DNA, zidentyfikowa¢ genotypy poszczegolnych osobnikéw i wykorzystujac odpo-
wiednie metody statystyczne, obliczy¢, jaka jest rzeczywista liczba osobnikow zamiesz-
kujacych okreslone terytorium. Whbrew powszechnemu przekonaniu koszty takich analiz
bywajg poréwnywalne z kosztami tradycyjnych metod liczenia zwierzat. Niezaprzeczal-
ng zaletg tej metody jest to, ze oznaczony genotyp charakteryzuje konkretnego osobni-
ka, dzieki czemu metoda jest obiektywna i powtarzalna, w przeciwienstwie do metod
polegajacych na szacowaniu zageszczenia na podstawie tropéw czy sladéw, gdzie do
wyznaczenia rzeczywistej liczby osobnikéw uzywany jest zatozony z goéry przelicznik.

Reakcja PCR moze by¢ réwniez wykorzystywana do detekcji DNA pasozytow
w materiale genetycznym wyizolowanym z krwi czy odchodéw. Dowiedziono, ze ta
metoda w poréwnaniu z metodami tradycyjnymi, opartymi na analizie mikroskopowej,
jest znacznie skuteczniejsza w wykrywaniu wielu gatunkéw pasozytow.

Zagadnienia/pytania problemowe

« Jakie procesy ksztaltujg zmiennos$¢ genetyczng?

« Jaka jest rola miedzypopulacyjnej zmiennosci genetycznej w ochronie przyrody?

* W jaki sposéb osiggniecia genetyki molekularnej mozna wykorzystac dla celéw ochrony
przyrody?
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