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Abstrakt. Głuszec Tetrao urogallus jest w Polsce gatunkiem krytycznie zagro-
żonym. Poznanie procesów kształtujących demografi ę i strukturę populacji 
tego gatunku jest więc niezwykle ważne dla skuteczności podejmowanych 
działań ochronnych. Najważniejsze ostoje głuszca znajdują się w Karpatach, 
między innymi na terenie Babiogórskiego Parku Narodowego. W latach 2016–
2017 zebrano próby nieinwazyjne (pióra i odchody, N = 65) w celu oszacowa-
nia minimalnej liczby osobników żyjących (Minimum Number of individuals 
Alive, MNA) w tej populacji. Każda próba została poddana procesowi izolacji 
DNA, który posłużył jako matryca do  amplifi kacji zestawu markerów mikro-
satelitarnych. Polimorfi zm mikrosatelitarny został wykorzystany do określenia 
profi li genetycznych osobników, które pozostawiły w terenie ślady biologiczne. 
Analiza uzyskany wyników wskazała, że w okresie badań na terenie Babiogór-
skiego Parku Narodowego występowało co najmniej 20 głuszców. Na podsta-
wie stwierdzonych genotypów unikatowych oszacowano poziom zmienności 
genetycznej w badanej populacji. Porównanie różnorodności allelicznej i hete-
rozygotyczności w loci mikrosatelitarnych z wcześniejszymi danymi sugeruje, 
że w populacji z Babiogórskie Parku Narodowego dochodzi do stopniowego 
obniżania się zmienności genetycznej i wzrostu spokrewnienia między żyją-
cymi tam osobnikami.

Słowa kluczowe: próby nieinwazyjne, markery mikrosatelitarne, zmienność 
genetyczna, populacja naturalna, wielkość populacji 

Abstract. Estimating the size of the capercaillie (Tetrao urogallus) popula-
tion in Babia Góra National Park by the genetic analysis of non-invasive 
samples. The capercaillie (Tetrao urogallus) is a criticaly endangered bird spe-
cies in Poland. This is why it is important to gain an insight into processes shap-
ing population’s demography and structure. In this work we applied genetic 
data to verify the number of the capercaillie  in the Babia Góra National Park. 
The main aim of the study was to estimate the Minimum Number of individu-
als  Alive (MNA) in the investigated  population. Non-invasive samples – feath-
ers and faeces (N = 65) were collected in the fi eld in 2016 and 2017. From 
each sample we extracted DNA and amplifi ed a set of microsatellite markers to 
determine genetic profi le of the host. We found 20 unique genotypes, meaning 
that during the study period at least 20 individuals have lived in the park. Based 
on these unique genotypes, the level of genetic diversity in the population of 
the capercaillie from Babia Góra National Park was estimated. These results, in 
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comparison with previous analyses, suggested that the population of the caper-
caillie in Babia Góra National Park shows an increasing level of inbreeding and 
loss of genetic diversity. 

Key words: non-invasive samples, microsatellites, genetic diversity, wild pop-
ulation, survival

Wstęp
W przypadku gatunków zagrożonych wiedza o liczebności populacji jest kluczowa dla wła-

ściwego planowania działań ochronnych i zarządzania populacjami. Jednakże takie dane są 
bardzo często trudne do uzyskania, szczególnie w przypadku gatunków płochliwych lub pro-
wadzących skryty tryb życia (Schwartz i in. 2007). Głuszec Tetrao urogallus to kurak leśny, 
w Polsce zagrożony wyginięciem. Liczebność krajowej populacji szacowana jest na zaledwie 
380–500 osobników (Zawadzka i in. 2013, Rutkowski i in. 2017a). Podstawową metodą oceny 
liczebności populacji tego gatunku były wiosenne liczenia na tokach i kontrola śladów obecno-
ści ptaków. Były to jednak metody obarczone znacznym błędem (Zawadzka, Zawadzki 2003; 
Jacob i in.. 2010), a ze względu na płochliwość głuszca, w szczególności kur, obecność obser-
watora może także negatywnie wpływać na funkcjonowanie populacji, np. poprzez rozpędza-
nie tokowisk (Zawadzka i in. 2009). Dodatkowo, metody obserwacyjne są trudne do zasto-
sowania w rejonach górskich, gdzie dotarcie do niektórych tokowisk może być niemożliwe 
(Jacob i in. 2010; Rutkowski i in. 2017b). Natomiast w przypadku populacji głuszca w Polsce 
rejony górskie (polska część Karpat) są najważniejszą ostoją tego gatunku (Żurek, Armatys 
2011). Stwierdzono także, że populacja karpacka nie jest jednorodna – poszczególne ostoje są 
izolowane w różnym stopniu i charakteryzują się zróżnicowanym poziomem zmienności gene-
tycznej (Rutkowski i in. 2005; 2017a).

W Karpatach głuszec występuje w Tatrach, Gorcach, Beskidzie Śląskim, Sądeckim oraz 
w Beskidzie Żywieckim z Babią Górą (Zawadzka 2014). W Babiogórskim Parku Narodo-
wym głuszec wstępuje głównie na południowo-wschodnich i wschodnich masywach Babiej 
Góry. Populacja ta jest w bezpośrednim kontakcie z populacjami znajdującymi się na Słowacji 
(południowy stok Babiej Góry), populacjami położnymi na wschód w województwie śląskim, 
w Beskidzie Śląskim i  Żywieckim. W 2003 roku stwierdzono obecność 30 ptaków na terenie 
Babiogórskiego Parku Narodowego (Cichocki i in. 2008). W 2009 roku liczebność popula-
cji szacowano na około 20 osobników (Żurek, Armatys 2011). Natomiast w 2017 roku liczbę 
głuszców w Babiogórskim Parku Narodowym ponownie oszacowano na 30 osobników (Żurek,  
Armatys 2017).

Celem pracy była genetyczna weryfi kacja liczebności głuszców w Babiogórskim Parku 
Narodowym, z wykorzystaniem strategii genotypowania mikrosatelitarnego prób nieinwazyj-
nych. Zbiór prób nieinwazyjnych nie wymaga kontaktu ze zwierzęciem, eliminując zagrożenia 
związane z niepokojeniem i płoszeniem, jednocześnie dostarczając materiał do badań gene-
tycznych poszczególnych osobników i populacji (Taberlet, Luikart 1999; Piggott, Taylor 2003). 
Natomiast markery mikrosatelitarne są od dawna jednym z najpopularniejszych markerów 
molekularnych, stosowanych w szerokim zakresie badań, poczynając od genetyki populacyjnej 
i fi logeografi i, po analizę rodzicielstwa i identyfi kację osobniczą (Rutkowski 2005; Selkoe, 
Toonen 2006). Na podstawie DNA izolowanego z prób nieinwazyjnych możliwa jest identy-
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fi kacja unikatowego mikrosatelitarnego genotypu osobnika, który pozostawił po sobie dany 
ślad biologiczny. Strategia genotypowania prób nieinwazyjnych znalazła szerokie zastosowa-
nie w przypadku gatunków zagrożonych (Piggott, Taylor 2003), w tym również w badaniach 
kuraków leśnych (Rutkowski 2007; Rutkowski i in. 2005, 2012, 2017a; Jacob i in. 2010; Mollet 
i in. 2015). Zidentyfi kowane genotypy pozwalają określić, między innymi, minimalną liczbę 
osobników występujących na danym terenie (Minimum Number of individuals Alive ― MNA). 
Wyznaczenie MNA opiera się na prostym założeniu – każdy unikatowy genotyp mikrosateli-
terny należy do innego osobnika. W ten sposób, analizując profi le genetyczne z prób nieinwa-
zyjnych możliwe jest określenie minimalnej liczby osobników, występujących na danym tere-
nie w okresie prowadzenia badań. Jest to liczba minimalna, ponieważ istnieje duże prawdopo-
dobieństwo, że nie uda się znaleźć śladów biologicznych wszystkich osobników, szczególnie 
w przypadku niezbyt intensywnego zbioru materiału.  

Materiał i metody
Na terenie Babiogórskiego Parku Narodowego w latach 2016-2017 został zebrany materiał 

nieinwazyjny do badań genetycznych (N = 65; 58 piór, 7 odchodów). Odchody zbierano w tere-
nie w taki sposób, by ograniczyć prawdopodobieństwo pobierania wielu niezależnych prób 
od tego samego osobnika. Wszystkie próby poddano procesowi izolacji DNA i amplifi kacji 8 
markerów molekularnych – sekwencji mikrosatelitarnych. DNA było izolowane z odchodów 
i piór zgodnie z metodyką opisaną przez Rutkowskiego i in. (2005, 2012, 2017a). Analizowano 
8 markerów mikrosatelitarnych: TUT1, TUT2, TUT3, TUT4 (Segelbacher i in. 2000); TTT1, 
BG12, BG16 i BG18 (Caizergues i in. 2001; Piertney, Höglund 2001). Markery mikrosateli-
tarne amplifi kowano metodą Multiplex-PCR w dwóch 'miksach' reakcyjnych. W celu kontroli 
kontaminacji materiału izolacja była przeprowadzana w zestawach po 10 prób, z jedną „próbą 
ślepą” (zawiera wszystkie odczynniki bez DNA). Również serie PCR zawierały próbę ślepą 
w celu dalszego uniknięcia i wyeliminowania kontaminacji. Analiza genotypów była prze-
prowadzana z wykorzystaniem sekwenatora automatycznego CEQ8000 (Backman Coulter). 
Za wiarygodne genotypy mikrosatelitarne uznano udaną amplifi kację co najmniej 6 z 8 bada-
nych markerów oraz powtarzalność uzyskiwanych genotypów w 5 kolejnych reakcjach PCR. 
Ponieważ genetypowanie mikrosatelitarne prób nieinwazyjnych jest obarczone szeregiem błę-
dów, wynikających ze słabej jakości uzyskiwanego DNA (Taberlet, Luikart 1999; Broquet i in. 
2007), zastosowano liczne procedury, zapobiegające zawyżeniu lub zaniżeniu liczby ziden-
tyfi kowanych genotypów unikatowych. Procedury te szczegółowo opisano w pracach Rut-
kowskiego i in. (2017a i b). Analiza wyników przeprowadzona była w dwóch etapach: (1) 
zidentyfi kowane zostały próby nieinwazyjne o jednakowych genotypach. Przyjęto założenie, 
że zgodność 6 z 8 badanych markerów mikrosatelitarnych jest dowodem, że próba pochodzi od 
tego samego osobnika, przy czym niezgodności muszą być wytłumaczone jednym z typowych 
błędów genotypowania mikrosatelitarnego prób nieinwazyjnych (Taberlet, Luikart 1999). Pra-
widłowość takiego podejścia została zweryfi kowana we wcześniejszych badaniach karpac-
kiej populacji głuszca (Rutkowski i in. 2017a). Na podstawie uzyskanych wyników określono 
liczbę genotypów unikatowych (niepowtarzających się w innych próbach) w badanej populacji, 
co pozwala określić MNA, czyli minimalną liczbę osobników występujących na danym terenie. 
Wyżej wymienione analizy przeprowadzono za pomocą programu GenAlEx v. 6.5 (Peakall, 
Smouse 2006, 2012) (2); dla wszystkich genotypów unikatowych, na podstawie wskaźników 
polimorfi zmu markerów mikrosatelitarnych, określono poziom zmienności genetycznej bada-
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nej populacji: oszacowano liczbę alleli w loci (różnorodność alleliczną, A), heterozygotycz-
ność obserwowaną i oczekiwaną (HO i HE) dla poszczególnych loci, jak i wartości średnie tych 
wskaźników. Dla każdego locus, jak również dla całej populacji określono istotność odchylenia 
heterozygotyczności obserwowanej od wartości oczekiwanej na podstawie równowagi Hardy-
’ego-Weinberga (HWE) dokładnym testem Fishera, jak również wartość i istotność współczyn-
nika inbredu FIS. W powyższych analizach wykorzystano program GenAlEx, FSTAT v. 2.9.3 
(Goudet 2001) i Genepop on the Web v. 4.0.10 (Raymond, Rousset 1995, Rousset 2008). 

Wyniki
Wiarygodne genotypy uzyskano w przypadku 52 prób (80% całości zgromadzonego mate-

riału). W przypadku izolacji z piór udało się uzyskać 49 wiarygodnych genotypów (84% cało-
ści materiału z piór), a z odchodów 3 genotypy (42% całości materiałów z odchodów). W przy-
padku 13 prób (9 odchodów i 4 piór) nie udało się uzyskać wiarygodnych genotypów z powodu 
braku amplifi kacji znacznej części loci lub braku powtarzalności odczytów alleli w analizach 
kolejnych produktów reakcji PCR. Wśród 52 wiarygodnych genotypów zidentyfi kowano 20 
genotypów unikatowych. Wskazuje to, że w latach 2016-2017 na terenie Babiogórskiego parku 
Narodowego występowało co najmniej 20 osobników głuszca (MNA = 20).

Wszystkie markery mikrosatelitarne w badanej populacji charakteryzowały się polimor-
fi zmem. W poszczególnych loci stwierdzono od 4 do 7 alleli. Spośród 8 analizowanych loci 
5 wykazało istotne odchylenie od równowagi Hardy’ego-Weinberga (HWE). W większości 
przypadków odchylenie było spowodowane niedoborem heterozygot, wynikającym z różnic 
między heterozygotycznością obserwowaną a oczekiwaną. Jednakże wartość współczynnika 
inbredu (FIS) była istotnie wyższa od zera tylko w przypadku locus BG12. Ogólny test na 
HWE dla wszystkich loci mikrosatelitarnych w populacji wykazał, że populacja nie znajduje 
się w równowadze genetycznej. Biorąc pod uwagę wszystkie loci wartość FIS wykazała istotny 
niedobór heterozygot (tab 1). 

Tab. 1. Charakterystyka ogólnego poziomu zmienności genetycznej w populacji głuszca z terenu Babio-
górskiego Parku Narodowego na podstawie polimorfi zmu 8 markerów mikrosatelitarnych. Uwzględniono 
tylko genotypy unikatowe
Table 1. Characterization of the general level of genetic variability in the capercaillie population from 
the Babia Góra National Park area based on the polymorphism of 8 microsatellite markers. Only unique 
genotypes are included

Locus N A HO HE HWE FIS

BG16 20 6,00 0,45 0,49 0,109

TTT1 20 5,00 0,40 0,49 * 0,200

TUT2 20 6,00 0,65 0,63 * -0,002

BG12 20 4,00 0,40 0,69 * 0,437

TUT1 19 4,00 0,16 0,66 * 0,772*

TUT4 19 7,00 0,68 0,81 * 0,178

TUT3 20 5,00 0,45 0,54 0,193

BG18 19 4,00 0,63 0,54 -0,149

Średnia 19,63 5,13 0,48 0,60 * 0,235*
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N – liczba prób, w których udało się zamplifi kować dany marker;  A – różnorodność alleliczna; HO – heterozygotyczność; 
HE – heterozygotyczność; HWE – wynik testu bezpośredniego Fishera na równowagę Hardy'ego-Weinberga; FIS – współ-
czynnik inbredu; * – istotne odchylenie od równowagi Hardy'ego-Weinberga (P < 0.05) lub istotna wartość FIS (korekta 
poziomu istotności dla porównań wielokrotnych metodą Bonferroniego, P = 0.005)

Dyskusja
Genotypowanie mikrosatelitarne prób nieinwazyjnych jest często stosowaną strate-

gią w przypadku monitorowania populacji gatunków zagrożonych (Beja-Pereira i in. 2009, 
Regnaut i in. 2006). Materiał nieinwazyjny jest często jedynym materiałem biologicznym, 
możliwym do pozyskania w ilościach pozwalających na wnioskowanie o procesach zacho-
dzących w populacji. Jednakże, wykorzystanie takich prób i genotypowanie mikrosatelitarne 
w oparciu o matrycę DNA izolowanego z prób nieinwazyjnych wiąże się z określonymi proble-
mami technicznymi, ponieważ ten rodzaj materiału jest w znacznym stopniu pofragmentowany 
oraz zanieczyszczony obcym DNA (Taberlet, Luikart 1999, Broquet i in. 2007). Następstwem 
tego mogą być problemy z określaniem wiarygodnych genotypów  w przypadku pewnej części 
prób. Badania kuraków leśnych wskazują, że sukces genotypowania (udział prób w przypadku 
których udało się określić wiarygodne genotypy w całej puli analizowanego materiału) waha 
się od 40–60% (Segelbacher 2002, Jacob i in. 2010, Rutkowski i in. 2017b). W przypadku 
Babiogórskiego Parku Narodowego próby, z których udało się uzyskać wiarygodne genotypy, 
stanowiły 80% zebranego materiału. Zazwyczaj wynik ten jest niższy, np. podczas podobnych 
badań, prowadzonych na tatrzańskiej populacji głuszca udział prób nieinwazyjnych, które 
udało się wiarygodnie zgenotypować wynosił 60% (Rutkowski i in. 2017b). Wśród prób zebra-
nych na terenie Babiogórskiego Parku Narodowego (niniejsza praca), większość stanowiły 
pióra – natomiast w przypadku badań przeprowadzonych na terenie Tatrzańskiego Parku Naro-
dowego (Rutkowski i in. 2017b), genotypowanie było niemal w całości oparte na odchodach. 
Wskazuje to, że nieinwazyjnie pozyskiwane pióra (np. z paprzysk, gniazd lub noclegowisk) są 
lepszym materiałem do badań genetycznych. DNA izolowany z odchodów jest bardziej zdegra-
dowany, gdyż prawdopodobnie ulega uszkodzeniu hydrolitycznemu i rozkładowi enzymatycz-
nemu (Litvaitis, Litvaitis 1996). Jednakże w niektórych badaniach, wykorzystujących odchody 
głuszców jako źródło DNA, do genotypowania mikrosatelitarnego, sukces amplifi kacji był bar-
dzo wysoki - blisko 90% (Mollet i in. 2015). Wszystkie próby były pozyskiwane w okresie 
zalegania pokrywy śnieżnej. Wskazuje to, że śnieg i mróz są naturalnymi czynnikami, zwięk-
szającymi przydatność odchodów do analiz genetycznych, co było także sugerowane na pod-
stawie wyników badań innego kuraka leśnego – jarząbka Tetrastes bonasia (Rutkowski i in. 
2012).  Próby z Babiogórskiego Parku Narodowego również pozyskiwane były w okresie zale-
gania pokrywy śnieżnej. Być może wpłynęło to na wyższy niż w niektórych innych badaniach 
sukces amplifi kacji w oparciu o DNA z piór (84% wszystkich zebranych piór). Na przykład, 
przy podobnych założeniach (brak możliwości określenia genotypu w maksymalnie dwóch 
loci) Segelbacher (2002) uzyskał wiarygodne genotypy w przypadku 42% piór.  

Badana populacja głuszca z Babiogórskiego Parku Narodowego nie znajduje się w równo-
wadze Hardy’ego-Weinberga (test Fishera: P<0,05; FIS= 0,235, wartość istotna statystycznie po 
korekcie Bonferroniego). Jest wiele procesów, prowadzących do odchylenia heterozygotycz-
ności obserwowanej od oczekiwanej. W przypadku gatunków takich jak głuszec brak gene-
tycznej równowagi w populacji może być spowodowany tokowiskowym systemem rozrodu 
(Rutkowski i in. 2013), jak również podziałem populacji na podjednostki, wynikającym z frag-
mentacji dostępnych siedlisk (Rutkowski i in. 2005). W przypadku prób nieinwazyjnych błędy 
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w genotypowaniu markerów mikrosatelitarnych także prowadzą do zaniżenia heterozygotycz-
ności oczekiwanej (Taberlet, Luikart 1999). Problemy wynikające ze specyfi ki niektórych loci 
mikrosatelitarnych, na przykład obecność tzw. 'alleli zerowych' (brak możliwości amplifi kacji 
niektórych alleli mikrosatelitarnych w reakcji PCR, wynikający z mutacji w regionie przyłą-
czania starterów) czy sprzężenie markera z chromosomami płci, mogą także spowodować uzy-
skanie istotnego odchylenia, choć populacja znajduje się w równowadze genetycznej. W przy-
padku niniejszych badań jeden z markerów mikrosatelitarnych (TUT1)  charakteryzował się 
szczególnie wysokim niedoborem heterozygot (FIS = 0,772), co sugerowało obecność alleli 
zerowych w tym locus. Jednakże nawet po usunięciu tego markera z analiz (dane nieprezento-
wane) ogólny współczynnik inbredu populacji był wysoki i istotny statystycznie (FIS = 0,148). 
Choć wynik ten należy interpretować ostrożnie, ze względu na relatywnie niską liczbę pozy-
skanych prób nieinwazyjnych i zidentyfi kowanych genotypów, to jednak wartość współczyn-
nika inbredu może sugerować wysokie spokrewnienie osobników zasiedlających Babiogórski 
Park Narodowy. W badaniach przeprowadzonych na tej populacji w latach 2010-2013 stwier-
dzono znacznie niższy współczynnik inbredu (FIS = 0,07) (Rutkowski i in. 2017a). Jest moż-
liwe, że w populacji głuszca z Babiogórskiego Parku Narodowego dochodzi do stopniowego 
wzrostu spokrewnienia osobników, wynikającego z izolacji i małej liczebności tej populacji.  

Rzeczywiście, zarówno dane obserwacyjne, jak i genetyczne wskazują, że populacja 
z Babiogórskiego Parku Narodowego jest bardzo nieliczna. Wyniki analiz genetycznych suge-
rują występowanie w latach 2016-2017 około 20 osobników. Jest to liczba niższa od wielkości 
populacji szacowanej na podstawie obserwacji: 30 ptaków (Żurek, Armatys 2017). Różnica 
ta może wynikać z przeszacowania rzeczywistej liczby osobników występujących na danym 
terenie, podczas liczenia ptaków metodami obserwacyjnymi (Jacob i in. 2010, Rutkowski i in. 
2015), np. kilkukrotna obserwacja tego samego ptaka i kwalifi kowanie go jako różne osobniki, 
ale także z powodu zgromadzenia zbyt małej liczby prób do badań genetycznych. Większa 
liczba prób nieinwazyjnych prawdopodobnie pozwoliłaby na znalezienie kolejnych genoty-
pów, na co wskazuje fakt, że aż 8 z uzyskanych profi li genetycznych odnaleziono tylko w poje-
dynczych próbach. W latach 2010-2013 na podstawie badań genetycznych w Babiogórskim 
Parku Narodowym stwierdzono 35 unikatowych genotypów (Rutkowski i in. 2017a), jednak 
analizowano wtedy zdecydowanie większą liczbę prób (N = 204).

Wcześniejsze badania, oparte na materiale zebranym w latach 2010-2013 (Rutkowski 
i in. 2017a), sugerowały, że w porównaniu z innymi krajowymi ostojami głuszca, populacja 
z Babiogórskiego Parku Narodowego charakteryzuje się średnim poziomem zmienności 
genetycznej, szacowanym na podstawie polimorfi zmu markerów mikrosatelitarnych. Średnia 
liczba alleli w badanych loci (A = 4,78) była wyższa niż w najbardziej izolowanych popula-
cjach głuszca w Polsce (Puszcza Solska, Ostoja Gorczańska), lecz niższa niż w Puszczy Augu-
stowskiej i Tatrach (Rutkowski i in. 2015). Jednocześnie w Babiogórskim Parku Narodowym 
stwierdzono jednak jedną z najniższych heterozygotyczności (Rutkowski i in. 2017a). Obecne 
badania potwierdziły taki wzorzec. Zidentyfi kowano bardzo podobną liczbę alleli mikrosateli-
tarnych (A = 5,13), oraz niską heterozygotyczność obserwowaną (HO = 0,48). Ten wynik może 
sugerować pojawianie się w Babiogórskim Parku Narodowym osobników z innych populacji, 
na przykład ze słowackiej części Karpat lub innych, polskich populacji karpackich, położonych 
na zachodzie (Beskid Żywiecki). Jednakże niska heterozygotyczność oczekiwana i sygnali-
zowane wcześniej odchylenie od równowagi Hardy'ego–Weinberga może sugerować, że imi-
grujące osobniki nie przystępują z sukcesem do rozrodu w populacji z Babiogórskiego Parku 
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Narodowego. Zarówno zagadnienia związane z dyspersją osobników na terenie Karpat, jak 
i okresowymi zmianami w poziomie zmienności genetycznej w populacji głuszca z Babiogór-
skiego Parku Narodowego powinny stanowić przedmiot dalszych badań z wykorzystaniem 
narzędzie genetycznych.       

Podsumowanie / Konkluzje
Na terenie Babiogórskiego Parku Narodowego stwierdzono obecność co najmniej 20 osob-

ników głuszca. Ponieważ jest to liczba mniejsza niż wielkość  populacji oszacowana we wcze-
śniejszych latach (2010–2013), uzyskany wynik może sugerować tendencję spadkową liczeb-
ności głuszca w Babiogórskim Parku Narodowym. Należy jednak zwrócić uwagę, że relatyw-
nie niska liczba prób nieinwazyjnych, zebranych w ramach powyższych badań, mogła unie-
możliwić stwierdzenie obecności znacznej części osobników.  

Badana populacja nie znajduje się w równowadze Hardy'ego–Weinberga. Istotny niedobór 
heterozygot może wynikać z kojarzenia się osobników spokrewnionych w izolowanej, mało 
licznej populacji lub pojawiania się na terenie badań głuszców z innych karpackich populacji, 
które jednak nie przystępują z sukcesem do rozrodu w Babiogórskim Parku Narodowym.  

 Podziękowania
Badania sfi nansowano ze środków Funduszu Leśnego na podstawie umowy nr 

EZ.0290.1.1.2017 z Babiogórskim Parkiem Narodowym w ramach projektu „Ocena liczeb-
ności głuszca Tetrao urogallus L. na terenie Babiogórskiego Parku Narodowego na podstawie 
analizy genetycznej z odchodów i piórˮ.
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