Ocena liczebnos¢ gtuszca (Tetrao urogallus)
w Babiogdrskim Parku Narodowym na podstawie analiz
genetycznych préb nieinwazyjnych

Anna Santorek, Barbara Kuligowska, Sebastian Szczepanski,
Beata Dulisz, Robert Rutkowski

Abstrakt. Gluszec Tetrao urogallus jest w Polsce gatunkiem krytycznie zagro-
zonym. Poznanie proceséw ksztattujacych demografi¢ i struktur¢ populacji
tego gatunku jest wiec niezwykle wazne dla skuteczno$ci podejmowanych
dziatan ochronnych. Najwazniejsze ostoje ghluszca znajdujg si¢ w Karpatach,
miedzy innymi na terenie Babiogorskiego Parku Narodowego. W latach 2016—
2017 zebrano proby nieinwazyjne (piora i odchody, N = 65) w celu oszacowa-
nia minimalnej liczby osobnikow zyjacych (Minimum Number of individuals
Alive, MNA) w tej populacji. Kazda proba zostata poddana procesowi izolacji
DNA, ktory postuzyt jako matryca do amplifikacji zestawu markeréw mikro-
satelitarnych. Polimorfizm mikrosatelitarny zostal wykorzystany do okreslenia
profili genetycznych osobnikdw, ktore pozostawity w terenie §lady biologiczne.
Analiza uzyskany wynikow wskazata, ze w okresie badan na terenie Babiogor-
skiego Parku Narodowego wystgpowato co najmniej 20 ghuszcow. Na podsta-
wie stwierdzonych genotypdéw unikatowych oszacowano poziom zmiennosci
genetycznej w badanej populacji. Poréwnanie réznorodnosci allelicznej i hete-
rozygotycznosci w loci mikrosatelitarnych z wcze$niejszymi danymi sugeruje,
ze w populacji z Babiogorskie Parku Narodowego dochodzi do stopniowego
obnizania si¢ zmienno$ci genetycznej i wzrostu spokrewnienia migdzy Zyja-
cymi tam osobnikami.

Stowa Kkluczowe: proby nieinwazyjne, markery mikrosatelitarne, zmienno$¢
genetyczna, populacja naturalna, wielko$¢ populacji

Abstract. Estimating the size of the capercaillie (Zetrao urogallus) popula-
tion in Babia Goéra 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 Géra 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 (IV = 65) were collected in the field in 2016 and 2017. From
each sample we extracted DNA and amplified a set of microsatellite markers to
determine genetic profile 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 Gora 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 Géra 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

Wstep

W przypadku gatunkéw zagrozonych wiedza o liczebnosci populacji jest kluczowa dla wia-
Sciwego planowania dziatan ochronnych i zarzadzania populacjami. Jednakze takie dane sa
bardzo czesto trudne do uzyskania, szczegdlnie w przypadku gatunkow ptochliwych lub pro-
wadzacych skryty tryb zycia (Schwartz 1 in. 2007). Gluszec Tetrao urogallus to kurak lesny,
w Polsce zagrozony wyginigciem. Liczebnos¢ krajowej populacji szacowana jest na zaledwie
380-500 osobnikow (Zawadzka i in. 2013, Rutkowski i in. 2017a). Podstawowa metoda oceny
liczebnosci populacji tego gatunku byly wiosenne liczenia na tokach i kontrola $sladéw obecno-
$ci ptakow. Byly to jednak metody obarczone znacznym bledem (Zawadzka, Zawadzki 2003;
Jacob i in.. 2010), a ze wzglgdu na ptochliwos¢ ghuszca, w szczegodlnosci kur, obecnosé obser-
watora moze takze negatywnie wptywac na funkcjonowanie populacji, np. poprzez rozpedza-
nie tokowisk (Zawadzka i in. 2009). Dodatkowo, metody obserwacyjne sa trudne do zasto-
sowania w rejonach gorskich, gdzie dotarcie do niektorych tokowisk moze by¢ niemozliwe
(Jacob i in. 2010; Rutkowski i in. 2017b). Natomiast w przypadku populacji gtuszca w Polsce
rejony gorskie (polska cze$é Karpat) s3 najwazniejsza ostoja tego gatunku (Zurek, Armatys
2011). Stwierdzono takze, ze populacja karpacka nie jest jednorodna — poszczegdlne ostoje sa
izolowane w réznym stopniu i charakteryzuja si¢ zréznicowanym poziomem zmiennos$ci gene-
tycznej (Rutkowski i in. 2005; 2017a).

W Karpatach gluszec wystepuje w Tatrach, Gorcach, Beskidzie Slaskim, Sadeckim oraz
w Beskidzie Zywieckim z Babig Géra (Zawadzka 2014). W Babiogérskim Parku Narodo-
wym gluszec wstepuje gldwnie na potudniowo-wschodnich i wschodnich masywach Babiej
Gory. Populacja ta jest w bezposrednim kontakcie z populacjami znajdujacymi si¢ na Stowacji
(poludniowy stok Babiej Gory), populacjami potoznymi na wschod w wojewodztwie $laskim,
w Beskidzie Slaskim i Zywieckim. W 2003 roku stwierdzono obecnosé¢ 30 ptakow na terenie
Babiogorskiego Parku Narodowego (Cichocki i in. 2008). W 2009 roku liczebno$¢ popula-
cji szacowano na okoto 20 osobnikow (Zurek, Armatys 2011). Natomiast w 2017 roku liczbe
ghiszcow w Babiogérskim Parku Narodowym ponownie oszacowano na 30 osobnikéw (Zurek,
Armatys 2017).

Celem pracy byta genetyczna weryfikacja liczebnosci ghuszcow w Babiogorskim Parku
Narodowym, z wykorzystaniem strategii genotypowania mikrosatelitarnego prob nieinwazyj-
nych. Zbior prob nieinwazyjnych nie wymaga kontaktu ze zwierzgciem, eliminujac zagrozenia
zwiazane z niepokojeniem i ploszeniem, jednoczes$nie dostarczajac material do badan gene-
tycznych poszczegdlnych osobnikow i populacji (Taberlet, Luikart 1999; Piggott, Taylor 2003).
Natomiast markery mikrosatelitarne sa od dawna jednym z najpopularniejszych markerow
molekularnych, stosowanych w szerokim zakresie badan, poczynajac od genetyki populacyjnej
i filogeografii, po analize rodzicielstwa i identyfikacje osobnicza (Rutkowski 2005; Selkoe,
Toonen 2006). Na podstawie DNA izolowanego z préb nieinwazyjnych mozliwa jest identy-
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fikacja unikatowego mikrosatelitarnego genotypu osobnika, ktory pozostawit po sobie dany
$lad biologiczny. Strategia genotypowania prob nieinwazyjnych znalazla szerokie zastosowa-
nie w przypadku gatunkéw zagrozonych (Piggott, Taylor 2003), w tym réwniez w badaniach
kurakéw lesnych (Rutkowski 2007; Rutkowski i in. 2005, 2012, 2017a; Jacob i in. 2010; Mollet
iin. 2015). Zidentyfikowane genotypy pozwalaja okresli¢, migdzy innymi, minimalng liczbe
osobnikow wystepujacych na danym terenie (Minimum Number of individuals Alive — MNA).
Wyznaczenie MNA opiera si¢ na prostym zalozeniu — kazdy unikatowy genotyp mikrosateli-
terny nalezy do innego osobnika. W ten sposob, analizujac profile genetyczne z prob nieinwa-
zyjnych mozliwe jest okreslenie minimalnej liczby osobnikow, wystepujacych na danym tere-
nie w okresie prowadzenia badan. Jest to liczba minimalna, poniewaz istnieje duze prawdopo-
dobienstwo, ze nie uda si¢ znalez¢ $ladow biologicznych wszystkich osobnikéw, szczegdlnie
w przypadku niezbyt intensywnego zbioru materiatu.

Material i metody

Na terenie Babiogorskiego Parku Narodowego w latach 2016-2017 zostat zebrany materiat
nieinwazyjny do badan genetycznych (N = 65; 58 pior, 7 odchodéow). Odchody zbierano w tere-
nie w taki sposob, by ograniczy¢ prawdopodobienstwo pobierania wielu niezaleznych prob
od tego samego osobnika. Wszystkie proby poddano procesowi izolacji DNA i amplifikacji 8
markeréw molekularnych — sekwencji mikrosatelitarnych. DNA bylo izolowane z odchodéw
1 pior zgodnie z metodyka opisang przez Rutkowskiego i in. (2005, 2012, 2017a). Analizowano
8 markeréw mikrosatelitarnych: TUT1, TUT2, TUT3, TUT4 (Segelbacher i in. 2000); TTT1,
BG12, BG16 i BG18 (Caizergues i in. 2001; Piertney, Hoglund 2001). Markery mikrosateli-
tarne amplifikowano metoda Multiplex-PCR w dwoch 'miksach' reakcyjnych. W celu kontroli
kontaminacji materiatu izolacja byta przeprowadzana w zestawach po 10 prob, z jedng ,,proba
Slepa” (zawiera wszystkie odczynniki bez DNA). Roéwniez serie PCR zawieraty probe Slepa
w celu dalszego uniknigcia i wyeliminowania kontaminacji. Analiza genotypéw byta prze-
prowadzana z wykorzystaniem sekwenatora automatycznego CEQ8000 (Backman Coulter).
Za wiarygodne genotypy mikrosatelitarne uznano udana amplifikacje co najmniej 6 z 8 bada-
nych markerow oraz powtarzalno$¢ uzyskiwanych genotypéw w 5 kolejnych reakcjach PCR.
Poniewaz genetypowanie mikrosatelitarne prob nieinwazyjnych jest obarczone szeregiem ble-
dow, wynikajacych ze stabej jakosci uzyskiwanego DNA (Taberlet, Luikart 1999; Broquet i in.
2007), zastosowano liczne procedury, zapobiegajace zawyzeniu lub zanizeniu liczby ziden-
tyfikowanych genotypdéw unikatowych. Procedury te szczegdélowo opisano w pracach Rut-
kowskiego i in. (2017a i b). Analiza wynikéw przeprowadzona byta w dwoch etapach: (1)
zidentyfikowane zostaly proby nieinwazyjne o jednakowych genotypach. Przyjeto zatozenie,
ze zgodnos¢ 6 z 8 badanych markerow mikrosatelitarnych jest dowodem, Ze proba pochodzi od
tego samego osobnika, przy czym niezgodnosci musza by¢ wytlumaczone jednym z typowych
btedéw genotypowania mikrosatelitarnego prob nieinwazyjnych (Taberlet, Luikart 1999). Pra-
widlowo$¢ takiego podejscia zostata zweryfikowana we wcze$niejszych badaniach karpac-
kiej populacji gluszca (Rutkowski i in. 2017a). Na podstawie uzyskanych wynikéw okreslono
liczbe genotypow unikatowych (niepowtarzajacych si¢ w innych probach) w badanej populacji,
co pozwala okresli¢ MNA, czyli minimalng liczbg¢ osobnikéw wystepujacych na danym terenie.
Wyzej wymienione analizy przeprowadzono za pomoca programu GenAlEx v. 6.5 (Peakall,
Smouse 2006, 2012) (2); dla wszystkich genotypéw unikatowych, na podstawie wskaznikow
polimorfizmu markeréw mikrosatelitarnych, okreslono poziom zmiennosci genetycznej bada-
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nej populacji: oszacowano liczbg alleli w loci (r6znorodno$é alleliczna, A), heterozygotycz-
nos¢ obserwowang i oczekiwang (H,, i H,) dla poszczeg6lnych loci, jak i wartosci $rednie tych
wskaznikéw. Dla kazdego locus, jak rowniez dla calej populacji okreslono istotnos$¢ odchylenia
heterozygotycznosci obserwowanej od warto$ci oczekiwanej na podstawie rownowagi Hardy-
’ego-Weinberga (HWE) doktadnym testem Fishera, jak rowniez warto$¢ i istotno$¢ wspotczyn-
nika inbredu F,. W powyzszych analizach wykorzystano program GenAlEx, FSTAT v. 2.9.3
(Goudet 2001) 1 Genepop on the Web v. 4.0.10 (Raymond, Rousset 1995, Rousset 2008).

Wyniki

Wiarygodne genotypy uzyskano w przypadku 52 prob (80% cato$ci zgromadzonego mate-
rialu). W przypadku izolacji z pior udato si¢ uzyskac¢ 49 wiarygodnych genotypow (84% cato-
$ci materiatu z pior), a z odchodow 3 genotypy (42% catosci materiatdw z odchodow). W przy-
padku 13 préb (9 odchodow i 4 piodr) nie udato si¢ uzyskaé wiarygodnych genotypow z powodu
braku amplifikacji znacznej cze¢sci loci lub braku powtarzalnosci odczytoéw alleli w analizach
kolejnych produktéw reakcji PCR. Wsérod 52 wiarygodnych genotypdw zidentyfikowano 20
genotypow unikatowych. Wskazuje to, ze w latach 2016-2017 na terenie Babiogorskiego parku
Narodowego wystepowato co najmniej 20 osobnikéw ghuszca (MNA = 20).

Wszystkie markery mikrosatelitarne w badanej populacji charakteryzowaly si¢ polimor-
fizmem. W poszczegolnych loci stwierdzono od 4 do 7 alleli. Sposrod 8 analizowanych loci
5 wykazalo istotne odchylenie od réwnowagi Hardy’ego-Weinberga (HWE). W wigkszosci
przypadkow odchylenie byto spowodowane niedoborem heterozygot, wynikajacym z réznic
miedzy heterozygotyczno$cia obserwowana a oczekiwang. Jednakze wartos¢ wspotczynnika
inbredu (F,) byla istotnie wyzsza od zera tylko w przypadku locus BG12. Ogdlny test na
HWE dla wszystkich loci mikrosatelitarnych w populacji wykazat, ze populacja nie znajduje
si¢ w rownowadze genetycznej. Biorgc pod uwage wszystkie loci warto$¢ F,; wykazata istotny
niedobor heterozygot (tab 1).

Tab. 1. Charakterystyka ogdlnego poziomu zmiennos$ci genetycznej w populacji gluszca z terenu Babio-
gorskiego Parku Narodowego na podstawie polimorfizmu 8 markeréw mikrosatelitarnych. Uwzgledniono
tylko genotypy unikatowe

Table 1. Characterization of the general level of genetic variability in the capercaillie population from
the Babia Gora National Park area based on the polymorphism of 8 microsatellite markers. Only unique

genotypes are included

Locus N A H, H, HWE F

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
TUTI 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
BGI8 19 4,00 0,63 0,54 -0,149
Srednia 19,63 5,13 0,48 0,60 * 0,235%
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N —liczba prob, w ktorych udato si¢ zamplifikowa¢ dany marker; 4 —réznorodnos¢ alleliczna; H, — heterozygotycznos¢;
H, — heterozygotyczno$¢; HWE — wynik testu bezposredniego Fishera na rownowage Hardy'ego-Weinberga; /' — wspot-
czynnik inbredu; * — istotne odchylenie od rownowagi Hardy'ego-Weinberga (P < 0.05) lub istotna wartos¢ F ¢ (korekta
poziomu istotnosci dla poréwnan wielokrotnych metoda Bonferroniego, P = 0.005)

Dyskusja

Genotypowanie mikrosatelitarne prob nieinwazyjnych jest czesto stosowang strate-
gia w przypadku monitorowania populacji gatunkéw zagrozonych (Beja-Pereira i in. 2009,
Regnaut i in. 2006). Material nieinwazyjny jest czgsto jedynym materialem biologicznym,
mozliwym do pozyskania w ilosciach pozwalajacych na wnioskowanie o procesach zacho-
dzacych w populacji. Jednakze, wykorzystanie takich prob i genotypowanie mikrosatelitarne
w oparciu o matryc¢ DNA izolowanego z prob nieinwazyjnych wiaze si¢ z okreslonymi proble-
mami technicznymi, poniewaz ten rodzaj materiatu jest w znacznym stopniu pofragmentowany
oraz zanieczyszczony obcym DNA (Taberlet, Luikart 1999, Broquet i in. 2007). Nastgpstwem
tego moga by¢ problemy z okre$laniem wiarygodnych genotypow w przypadku pewnej czesci
prob. Badania kurakow lesnych wskazuja, ze sukces genotypowania (udziat prob w przypadku
ktorych udato si¢ okresli¢ wiarygodne genotypy w catej puli analizowanego materiatu) waha
si¢ od 40-60% (Segelbacher 2002, Jacob i in. 2010, Rutkowski i in. 2017b). W przypadku
Babiogorskiego Parku Narodowego proby, z ktérych udato si¢ uzyska¢ wiarygodne genotypy,
stanowity 80% zebranego materiatu. Zazwyczaj wynik ten jest nizszy, np. podczas podobnych
badan, prowadzonych na tatrzanskiej populacji ghluszca udziat prob nieinwazyjnych, ktore
udato si¢ wiarygodnie zgenotypowac wynosit 60% (Rutkowski i in. 2017b). Wsrdd prob zebra-
nych na terenie Babiogorskiego Parku Narodowego (niniejsza praca), wigkszo$¢ stanowity
piéra — natomiast w przypadku badan przeprowadzonych na terenie Tatrzanskiego Parku Naro-
dowego (Rutkowski i in. 2017b), genotypowanie byto niemal w catosci oparte na odchodach.
Wskazuje to, Ze nieinwazyjnie pozyskiwane pidra (np. z paprzysk, gniazd lub noclegowisk) sa
lepszym materiatem do badan genetycznych. DNA izolowany z odchodow jest bardziej zdegra-
dowany, gdyz prawdopodobnie ulega uszkodzeniu hydrolitycznemu i rozktadowi enzymatycz-
nemu (Litvaitis, Litvaitis 1996). Jednakze w niektérych badaniach, wykorzystujacych odchody
gluszcodw jako zrodto DNA, do genotypowania mikrosatelitarnego, sukces amplifikacji byt bar-
dzo wysoki - blisko 90% (Mollet i in. 2015). Wszystkie proby byly pozyskiwane w okresie
zalegania pokrywy $nieznej. Wskazuje to, ze $nieg i mroz sa naturalnymi czynnikami, zwigk-
szajacymi przydatnos¢ odchodow do analiz genetycznych, co bylo takze sugerowane na pod-
stawie wynikéw badan innego kuraka lesnego — jarzabka Tetrastes bonasia (Rutkowski i in.
2012). Proby z Babiogorskiego Parku Narodowego rowniez pozyskiwane byty w okresie zale-
gania pokrywy $nieznej. By¢ moze wptyneto to na wyzszy niz w niektorych innych badaniach
sukces amplifikacji w oparciu o0 DNA z pior (84% wszystkich zebranych pidr). Na przyktad,
przy podobnych zatozeniach (brak mozliwosci okreslenia genotypu w maksymalnie dwoch
loci) Segelbacher (2002) uzyskat wiarygodne genotypy w przypadku 42% pior.

Badana populacja gluszca z Babiogorskiego Parku Narodowego nie znajduje si¢ w rowno-
wadze Hardy’ego-Weinberga (test Fishera: P<0,05; F\ ;= 0,235, warto$¢ istotna statystycznie po
korekcie Bonferroniego). Jest wiele procesow, prowadzacych do odchylenia heterozygotycz-
nos$ci obserwowanej od oczekiwanej. W przypadku gatunkéw takich jak ghluszec brak gene-
tycznej rownowagi w populacji moze by¢ spowodowany tokowiskowym systemem rozrodu
(Rutkowski i in. 2013), jak réwniez podziatem populacji na podjednostki, wynikajacym z frag-
mentacji dostepnych siedlisk (Rutkowski i in. 2005). W przypadku préb nieinwazyjnych btedy
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w genotypowaniu markeréw mikrosatelitarnych takze prowadza do zanizenia heterozygotycz-
nos$ci oczekiwanej (Taberlet, Luikart 1999). Problemy wynikajace ze specyfiki niektorych loci
mikrosatelitarnych, na przyktad obecno$¢ tzw. 'alleli zerowych' (brak mozliwosci amplifikacji
niektorych alleli mikrosatelitarnych w reakcji PCR, wynikajacy z mutacji w regionie przyla-
czania starterow) czy sprzezenie markera z chromosomami plci, moga takze spowodowac uzy-
skanie istotnego odchylenia, cho¢ populacja znajduje si¢ w rownowadze genetycznej. W przy-
padku niniejszych badan jeden z markerow mikrosatelitarnych (TUT1) charakteryzowat si¢
szczegolnie wysokim niedoborem heterozygot (F,; = 0,772), co sugerowato obecnos¢ alleli
zerowych w tym locus. Jednakze nawet po usuni¢ciu tego markera z analiz (dane nieprezento-
wane) ogdlny wspétezynnik inbredu populacji byt wysoki i istotny statystycznie (£ = 0,148).
Cho¢ wynik ten nalezy interpretowaé ostroznie, ze wzgledu na relatywnie niska liczbg pozy-
skanych prob nieinwazyjnych i zidentyfikowanych genotypow, to jednak warto§¢ wspotczyn-
nika inbredu moze sugerowa¢ wysokie spokrewnienie osobnikow zasiedlajacych Babiogorski
Park Narodowy. W badaniach przeprowadzonych na tej populacji w latach 2010-2013 stwier-
dzono znacznie nizszy wspotczynnik inbredu (F = 0,07) (Rutkowski i in. 2017a). Jest moz-
liwe, ze w populacji gluszca z Babiogorskiego Parku Narodowego dochodzi do stopniowego
wzrostu spokrewnienia osobnikéw, wynikajacego z izolacji i matej liczebnosci tej populacji.

Rzeczywiscie, zarowno dane obserwacyjne, jak i genetyczne wskazuja, ze populacja
z Babiogorskiego Parku Narodowego jest bardzo nieliczna. Wyniki analiz genetycznych suge-
ruja wystgpowanie w latach 2016-2017 okoto 20 osobnikéw. Jest to liczba nizsza od wielkosci
populacji szacowanej na podstawie obserwacji: 30 ptakow (Zurek, Armatys 2017). Roznica
ta moze wynikaé¢ z przeszacowania rzeczywistej liczby osobnikow wystepujacych na danym
terenie, podczas liczenia ptakow metodami obserwacyjnymi (Jacob i in. 2010, Rutkowski i in.
2015), np. kilkukrotna obserwacja tego samego ptaka i kwalifikowanie go jako rézne osobniki,
ale takze z powodu zgromadzenia zbyt malej liczby prob do badan genetycznych. Wigksza
liczba prob nieinwazyjnych prawdopodobnie pozwolitaby na znalezienie kolejnych genoty-
pow, na co wskazuje fakt, ze az § z uzyskanych profili genetycznych odnaleziono tylko w poje-
dynczych probach. W latach 2010-2013 na podstawie badan genetycznych w Babiogdrskim
Parku Narodowym stwierdzono 35 unikatowych genotypow (Rutkowski i in. 2017a), jednak
analizowano wtedy zdecydowanie wicksza liczbg prob (N = 204).

Wezesniejsze badania, oparte na materiale zebranym w latach 2010-2013 (Rutkowski
iin. 2017a), sugerowaty, ze w pordwnaniu z innymi krajowymi ostojami gluszca, populacja
z Babiogorskiego Parku Narodowego charakteryzuje si¢ $rednim poziomem zmienno$ci
genetycznej, szacowanym na podstawie polimorfizmu markeréw mikrosatelitarnych. Srednia
liczba alleli w badanych loci (A = 4,78) byla wyzsza niz w najbardziej izolowanych popula-
cjach gluszca w Polsce (Puszcza Solska, Ostoja Gorczanska), lecz nizsza niz w Puszczy Augu-
stowskiej 1 Tatrach (Rutkowski i in. 2015). Jednoczesnie w Babiogérskim Parku Narodowym
stwierdzono jednak jedna z najnizszych heterozygotycznosci (Rutkowski i in. 2017a). Obecne
badania potwierdzily taki wzorzec. Zidentyfikowano bardzo podobng liczbg alleli mikrosateli-
tarnych (A = 5,13), oraz niskg heterozygotyczno$¢ obserwowang (H,, = 0,48). Ten wynik moze
sugerowac pojawianie si¢ w Babiogdrskim Parku Narodowym osobnikow z innych populacji,
na przyktad ze stowackiej czgsci Karpat lub innych, polskich populacji karpackich, potozonych
na zachodzie (Beskid Zywiecki). Jednakze niska heterozygotyczno$¢ oczekiwana i sygnali-
zowane wczesniej odchylenie od réwnowagi Hardy'ego—Weinberga moze sugerowac, ze imi-
grujace osobniki nie przystepuja z sukcesem do rozrodu w populacji z Babiogorskiego Parku
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Narodowego. Zarowno zagadnienia zwigzane z dyspersja osobnikow na terenie Karpat, jak
1 okresowymi zmianami w poziomie zmiennosci genetycznej w populacji gluszca z Babiogor-
skiego Parku Narodowego powinny stanowi¢ przedmiot dalszych badan z wykorzystaniem
narzgdzie genetycznych.

Podsumowanie / Konkluzje

Na terenie Babiogorskiego Parku Narodowego stwierdzono obecno$é co najmniej 20 osob-
nikow ghuszca. Poniewaz jest to liczba mniejsza niz wielko$¢ populacji oszacowana we wcze-
$niejszych latach (2010-2013), uzyskany wynik moze sugerowac tendencj¢ spadkowa liczeb-
nosci ghuszca w Babiogérskim Parku Narodowym. Nalezy jednak zwrdci¢ uwage, ze relatyw-
nie niska liczba préb nieinwazyjnych, zebranych w ramach powyzszych badan, mogta unie-
mozliwi¢ stwierdzenie obecnosci znacznej czgéci osobnikow.

Badana populacja nie znajduje si¢ w rownowadze Hardy'ego—Weinberga. Istotny niedobor
heterozygot moze wynika¢ z kojarzenia si¢ osobnikéw spokrewnionych w izolowanej, mato
licznej populacji lub pojawiania si¢ na terenie badan gtuszcéw z innych karpackich populacji,
ktore jednak nie przystgpuja z sukcesem do rozrodu w Babiogorskim Parku Narodowym.

Podzigkowania

Badania sfinansowano ze s$rodkéw Funduszu Lesnego na podstawie umowy nr
EZ.0290.1.1.2017 z Babiogdrskim Parkiem Narodowym w ramach projektu ,,Ocena liczeb-
nosci ghuszca Tetrao urogallus L. na terenie Babiogorskiego Parku Narodowego na podstawie
analizy genetycznej z odchodow i piodr”.
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