STRESZCZENIE

Prawie 100 lat temu, w latach 20 ubieglego wieku, wyginety ostatnie wolnozyjace
zubry (Sztoleman 1926, Wroblewski 1932, Bashkirov 1940, Heptner i in. 1966). Jednak w
rezultacie intensywnego programu hodowlanego, gatunek ten ponownie zajmuje obszary
swojego dawnego zasiegu w Europie Srodkowej i Wschodniej. Obecnie wyroznia si¢ 2 linie
genetyczne zubrow. Linig nizinng stanowig czyste zubry podgatunku nizinnego (B. b.
bonasus), a linia nizinno-kaukaska obejmuje potomkéw podgatunku nizinnego i jednego byka
podgatunku kaukaskiego (B. b. caucasicus), M100 KAUKASUS.

Glownym celem niniejszej pracy bylo zbadanie dywergencji DNA w populacji zubrow
zyjacych obecnie, zubrow zatozycieli oraz wymarlych zubréw kaukaskich. Badania
przeprowadzitam w oparciu 0 DNA mitochondrialny (I czgéé pracy) i DNA jadrowy (11 czesé
pracy).

W pierwszej czesci pracy amplifikujac fragmenty mtDNA i sekwencjonujac je metoda
Sangera uzyskatam 12 kompletnych sekwencji mtDNA, dla 10 préb wspétezesnych i 2
zatozycieli zyjacych przed waskim gardfem populacyjnym. Ponadto metodg NGS uzyskatam
2 kompletne sekwencje mtDNA dla wymartego podgatunku kaukaskiego. Wszystkie
uzyskane sekwencje mtDNA okazaty si¢ identyczne, reprezentuja jeden haplotyp mtDNA.
Wynik ten sugeruje catkowity brak zmiennosci mtDNA lub wysoka czesto$é ustalonego
w niniejszej pracy haplotypu w populacji zubrow juz przed waskim gardlem populacyjnym.
Przeprowadzone przeze mnie analizy sekwencji mtDNA w obrebie plemienia Bovini
wykazaty $lady selekeji pozytywnej w 9 genach mtDNA kodujacych biatka (z wylaczeniem
COXI-COX3 1 ND3).

W drugiej czgsci pracy ustalitam dane genomowe (jadrowe i mitochondrialne) o
niskim pokryciu dla 7 zubréw, w tym dla 3 zubréw wspotczesnych z obu linii genetycznych,
2 zubréw nizinnych- zatozycieli $wiatowego stada zubréw oraz 2 zubréw kaukaskich.
Analizy dywergencji genomow jadrowych zubréw ujawnily, ze poziom zmiennosci
genetycznej pomiedzy dwoma zbadanymi zubrami kaukaskimi byl wyzszy niz wsrod zubrow
nizinnych zyjacych przed restytucja, czy wsrdd zubrow wspétczesnych. Genomy
wspotezesnych zubréw sa natomiast najbardziej dywergentne sposrod zbadanych w niniejszej
pracy genoméw innych bawolowatych (Bovinae). Analizy ujawnity ponadto przeplyw genéw

mig¢dzy zubrami nizinnymi i zubrami kaukaskimi, jaki miat miejsce przed rozpoczeciem



programu restytucji. Z tego powodu, genomowy komponent pochodzenia kaukaskiego
posiadaja wszystkie badane wspotczesne zubry, jednak u zubra linii nizinno-kaukaskiej
komponent ten jest wigkszy. Dla zubra z linii nizinno-kaukaskiej zidentyfikowatam lacznie
511 fragmentéw genomu o wielkosci 1 Mb bedacych skutkiem admiksji z zubrami
kaukaskimi. W niniejszej pracy przedstawiam takze pierwsze dowody admiksji miedzy
wszystkimi zbadanymi zubrami, zaréwno wspotezesnymi, jak 1 historycznymi, a bydtem
domowym (Bos taurus), do ktérej doszto prawdopodobnie w czasach historycznych. Nie
mogg jednak wykluczy¢ alternatywnej hipotezy zakladajacej hybrydyzacje zubréw z turem
(Bos primigenius). W celu jej weryfikacji nalezatoby zsekwencjonowaé genomy kolejnych

antycznych turdéw.
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