GENETYKA KONSERWATORSKA, CZYLI
OCHRONA PRZYRODY W PROBOWCE,
CZ. 1l: GENETYKA JAKO NARZEDZIE

W OCHRONIE PRZYRODY

Znajomos¢ biologii gatunku oraz
procesow zachodzacych w populacjach
jest kluczowa w planowaniu skutecz-
nej ochrony gatunkéw i ekosystemoéw.
Nawet jesli przyczyny spadku liczebnosci
populacji sg tak oczywiste jak nadmier-
na eksploatacja czy utrata odpowiednich
siedlisk, o sukcesie lub porazce ochrony
moga zadecydowac inne czynniki, nie-
zwigzane bezposrednio z demografia.
Pod koniec XX wieku do arsenatu na-
rzedzi ekologa dotaczyta genetyka mo-
lekularna. Dzieki metodom genetycz-
nym udato sie pozna¢ wiele elementéow
biologii gatunku, dla ktérych uprzednio
stosowane narzedzia byty bezuzyteczne.
Genetyka otworzyta rowniez mozliwos¢
wykorzystania nieinwazyjnie zbiera-
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nych prébek, co ma ogromne znaczenie
w przypadku gatunkéw chronionych,
gdyz nie wymaga chwytania lub nawet
zblizania sie do zwierzat, ktérych popula-
cje sa czesto niezwykle mate. Odtawianie
osobnikéw w celu wykonania badan lub
oznakowania powoduje stres, a w nie-
ktorych sytuacjach moze nawet dopro-
wadzi¢ do ich smierci. Istnieje tez wiele
gatunkow, ktére prowadza skryty tryb
zycia, co utrudnia lub wrecz uniemoz-
liwia ich obserwacje. W ich przypadku
narzedzia genetyczne bywaja jedynym
instrumentem dajacym szanse poznania
wielu aspektéw ich biologii.

Jak policzy¢ zwierzeta,
ktérych nie chcemy tapac?

Chyba najistotniejszym parametrem
wykorzystywanym w ochronie przyrody
jest liczebnos¢ populacji. W przypadku
roélin policzenie osobnikéw nie powinno
nastrecza¢ trudnosci wykwalifikowanemu
badaczowi, chyba, ze mamy do czynienia
z gatunkiem wystepujacym w trudno do-
stepnym terenie. Inaczej wyglada sytuacja
w przypadku zwierzat, ktdre mogg sie prze-
mieszcza¢ lub ukrywaé przed obserwa-
torem. Istnieje wiele tradycyjnych metod
oceny liczebnosci. Zwierzeta duze, zyjace
na otwartych terenach mozna policzy¢ na
podstawie obserwacji, z powierzchni zie-
mi, a takze z drona czy helikoptera. Takie
badania wykonuje si¢ do od dziesiatek lat,
na przyktad w celu szacowania liczebno-
$ci reniferow w Arktyce (Qritsland 1998),
stoni na sawannach (Blanc i in. 2007) czy
kozic w Tatrzanskim Parku Narodowym
(Chovancova i in. 2006). Niektore zwierze-
ta, jak rysie, kumaki czy dtugoptetwce po-
siadajg na ciele wzory, ktére ulatwiaja roz-
poznanie osobnikéw. Na podstawie zdje¢
wykonywanych przez fotopulapki oce-
nia sie liczebno$¢ rysi (Flezar i in. 2019),
a fotografie wzoréw na pletwach ogono-
wych humbakéw pozwolily oszacowa’
liczbe tych zwierzat w oceanach (Darling
i Morowitz 1986). Przyblizong ocene li-
czebno$ci mozna uzyska¢ na podstawie
$ladow bytowania zwierzat, na przyktad
tropow, odchodéw, wypluwek, liczby nor.
Sa to jednak metody obarczone duzym ble-
dem. Liczba znalezionych tropéw zalezy
od rzezby terenu, gruboséci pokrywy $nie-
gowej, aktywnosci zwierzat, a takze spo-
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strzegawczo$ci obserwatora. Poréwnujac
zageszczenia populacji  zamieszkujacej
okreslony teren mozna uzyska¢ roézne wy-
niki nawet przy niezmiennej liczbie osob-
nikéw. Alternatywa dla tradycyjnych me-
tod sa te oparte o identyfikacje genetyczna
osobnikéw z pozostawionych przez nie
$ladow, takich jak odchody, wlosy, wylinki
czy wypluwki. W badaniach wykorzystuje
sie metody zaczerpniete z kryminalisty-
ki. Z zebranej probki izolowane jest DNA
osobnika i, tak jak w przypadku sprawcow
przestepstw, tworzony jest unikalny profil
genetyczny. Na podstawie takich profili
mozna zidentyfikowaé poszczegdlne osob-
niki, a nastepnie wykorzystujac metody
statystyczne oszacowaé rzeczywistg wiel-
kos¢ populacji zamieszkujacej dany obszar.
Metody genetyczne s3 od lat z powodze-
niem wykorzystywane do monitorowa-
nia liczebnosci duzych drapieznikéw, ta-
kich jak wilki, rysie czy niedzwiedzie (np.
Konopinski i in. 2018). Ogromng zaletg
tych metod jest to, ze, inaczej niz w przy-
padku tropien, obliczenia s3 wykonywane
na podstawie prawdziwych osobnikéw,
ktére zostawity swoj $lad w srodowisku.

Liczenie zwierzat
w zaciszu laboratorium

Aby policzy¢ osobniki, trzeba zebraé
i zabezpieczy¢ probki, wyizolowaé z nich
DNA, a nastepnie oznaczy¢ genotyp osob-
nika, do ktérego nalezy probka. Markerami
genetycznymi, ktére najpowszechniej
stosuje si¢ w ocenach liczebnosci, sg loci
mikrosatelitarne. Sg to wysoko zmienne
fragmenty genomu, na podstawie ktérych
tatwo rozrézni¢ osobniki. Liczba badanych



loci musi by¢ wystarczajaco duza, zeby
zminimalizowaé ryzyko powtdrzenia si¢
tego samego genotypu w réznych prob-
kach. Poniewaz nawet przy bardzo duzym
nakladzie pracy jest bardzo mata szansa
znalezienia probek od kazdego osobni-
ka z danej populacji, to na koniec nalezy
wykona¢ obliczenia statystyczne, ktore
pozwola stwierdzi¢, jaka jest catkowita li-
czebno$¢ populacji, wlaczajac w to osobni-
ki, ktorych genotypy nie znalazly si¢ wéréd
zebranych probek.

Najczeéciej wykorzystywanymi prob-
kami w ocenie liczebno$ci populacji s od-
chody i wlosy. Material genetyczny mozna
réwniez znalez¢ w moczu pozostawionym
na $niegu, $ladach cieczki w czasie poprze-
dzajacym okres godowy, czy w pidrach
zrzucanych przez ptaki. Uzyskanie dobrej
jakosci DNA z odchodéw wcale nie jest
fatwe. W odchodach znajduje si¢ mné-
stwo bakterii, ktore rozkladaja materiat
genetyczny. Z tego wzgledu w naszej stre-
fie klimatycznej najlepsza pora roku na
zbidr probek jest zima. Po pierwsze, tem-
peratury w tym czasie sg niskie, przez co
aktywnos¢ bakterii i produkowanych przez
nie enzymow znacznie spada, a po drugie
- na $niegu mozna szukaé tropow, ktore
doprowadza do miejsc defekacji. Niestety,
niektore zwierzeta nie sa aktywne w zi-
mie. Jedli chcieliby$my policzy¢ ta meto-
da niedzwiedzie, moglibySmy nie znalez¢
wystarczajacej liczby probek. Dlatego do
szacowania liczebnosci niedzwiedzi znacz-
nie lepiej sprawdza si¢ pulapki wlosowe,
a odchody moga by¢ uzupelniajacym zro6-
dlem materiatu genetycznego. Jesli chcemy
oprze¢ nasze oszacowania na probkach
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wloséw, nalezy je zbiera¢ w sposéb sys-
tematyczny, rozmieszczajac pulapki na
wlosy w terenie, a dodatkowo, zeby mie¢
pewnos¢, ze wszystkie wlosy w pulapce
pochodza od jednego osobnika, najlepiej
umiesci¢ w jej poblizu fotopulapke, ktéra
zarejestruje zwierzeta odwiedzajace dane
miejsce. Aby przyciagnaé zwierzeta, sto-
suje sie réznego rodzaju ,wabiki” Zbiki,
jak to koty, uwielbiajg kocimietke, dlatego,
aby zwiekszy¢ skuteczno$¢ putapki, wy-
starczy ja nasaczy¢ wyciagiem z kocimietki
wlasciwej Nepeta cataria. W ich przypad-
ku za pulapke moze postuzy¢ nieoheblo-
wany, drewniany kolek wystajacy z ziemi
- zbiki z luboscig ocierajg si¢ o taki ko-
fek zostawiajac przy tym klaczki siersci.
Niedzwiedzie lubig smote bukows, dlatego
putapke w postaci zwyklego drutu kolcza-
stego owinigtego wokodt drzewa smaruje sie
taka wlasnie mazig. Pojedynczy wlos rzad-
ko wystarcza do stworzenia kompletnego
profilu, dlatego nalezy uzy¢ wszystkich
wloséw znalezionych w putapce. To jednak
moze spowodowa¢, ze w probce znajdzie
sie material genetyczny od wiecej niz jed-
nego osobnika. Na szczeécie takie probki
dosy¢ tatwo jest wykry¢. Z zalozenia zna-
my ploidalnos$¢ badanego gatunku (liczbe
zestawow chromosomoéw znajdujacych sie
w jadrze komérkowym), wiemy zatem, ja-
kiej liczby réznych alleli mozemy sie spo-
dziewaé. W przypadku ssakow, ktore za-
wsze sg diploidalne (posiadaja dwa zestawy
chromosomoéw - jeden od ojca, drugi od
matki), beda to jeden lub dwa allele w po-
jedynczym locus. Wykrycie wiekszej licz-
by alleli wskazuje na obecno$¢ w probee
DNA pochodzacego od wiecej niz jednego
osobnika.
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Oczywiscie nie wszystkie gatunki moz-
na policzy¢ stosujac narzedzia genetyczne.
Zeby oszacowanie byto bliskie rzeczywi-
stej liczebnosci nalezy zebra¢ od dwdéch do
trzech razy wiecej probek, niz spodziewamy
sie zwierzat zamieszkujacych dany obszar.
Dla przyktadu, jesli chcieliby$Smy policzy¢
sarny czy dziki zamieszkujace samg tylko
Puszcze Bialowieska, oznaczaloby to ko-
niecznoé¢ przeanalizowania wielu tysiecy
probek, co wymagaloby ogromnego nakla-
du pracy w laboratorium oraz wiazaloby si¢
z gigantycznymi kosztami. Znacznie lepiej
w takim przypadku sprawdza sie metody
tradycyjne jak pedzenia albo nowoczesne
metody oparte o tak zwang teledetekcje.

Efektywna wielkos¢ populacji

W poprzedniej czesci (Konopinski
2021) opisane zostaly skutki utraty zmien-
nosci genetycznej przez gatunki zagrozone.
Nasilenie procesu losowej utraty zmien-
nosci (dryfu genetycznego) jest zwigzane
z wielkoscia populacji — im mniejsza po-
pulacja, tym utrata zmiennosci nastepuje
szybciej. Jednak sama znajomo$¢ liczeb-
nosci populacji nie wystarczy, aby oce-
ni¢, czy jej wielko$¢ jest wystarczajaca, by
nie doszlo do utraty zmiennosci. Jedyna
miarg, ktéra pozwala na taka oceng, jest
tak zwana efektywna wielko$¢ populacji.
Zalezy ona od liczby osobnikéw biorgcych
udzial w rozmnazaniu i pozostawiajacych
po sobie potomstwo, a takze, u zwierzat
rozmnazajacych si¢ plciowo, od proporcji
plci. U niektérych gatunkéw w rozmnaza-
niu bierze udzial mata cze$¢ osobnikéw, co
moze doprowadzi¢ do sytuacji, w ktorej na-
wet z pozoru duza populacja wcigz bedzie

8 | CHRONMY PRZYRODE OJCZYSTA | 77/4/2021

tracita zmienno$¢. Dla przyktadu samce
jeleni czy stoni morskich walczg ze sobg
o haremy samic, a do rozmnazania przy-
stepuja tylko najsilniejsze samce. W grupie
rodzinnej wilkéw ,,monopol” na rozmna-
zanie ma tak zwana para alfa. Mlode wilki,
zeby sie rozmnozy¢, musza opusci¢ grupe
i zatozy¢ wlasng watahe zajmujac inne te-
rytorium lub wstrzymaé sie z rozrodem
pozostajac w cieniu samca lub samicy alfa.
Dlatego w ustabilizowanej populacji wilka
efektywna wielko$¢ populacji jest znacznie
mniejsza od catkowitej liczby osobnikéw.
U innych gatunkéw ograniczeniem bywa
liczba miejsc nadajacych si¢ do zaloze-
nia gniazda (Jiménez-Franco i in. 2018).
Zdarza sie rowniez, ze rdznice w sukcesie
rozrodczym pomiedzy osobnikami sg tak
duze, ze potomstwo kilku par zdominuje
przyszle pokolenia. Jest to szczegdlnie nie-
bezpieczne w programach hodowli ex situ.
Po odlowieniu osobnikéw w celu zalozenia
hodowli moze si¢ okaza¢, ze nie wszystkie
osobniki réwnie dobrze radzg sobie z roz-
mnazaniem w niewoli i cze$¢ osobnikow
nie wezmie udzialu w rozrodzie. Efektywna
wielko$¢ populacji mozna oceni¢ na pod-
stawie analiz genetycznych. Najbardziej
bezposrednig metoda sa badania ojcostwa
w miocie lub legu. Uzywajac metod gene-
tycznych podobnych do oznaczania oj-
costwa u ludzi mozna sprawdzi¢, czy caly
miot pochodzi od jednego samca, czy tez
samice kopulowaly z innymi samcami.
Tutaj rowniez przydaja si¢ loci mikrosateli-
tarne. Wykrycie u potomstwa alleli réznych
od tych, ktore mogly zosta¢ odziedziczone
od matki i potencjalnego ojca, wskazuje, ze
ojcem w rzeczywistoéci byl inny osobnik.
Kojarzenia pozapartnerskie s3 trudne do

2| W monitorowaniu liczebnosci
wilkéw od lat z powodzeniem
wykorzystuje sie metody genetyczne
fot. Cezary Korkosz

wykrycia za pomocg zwyklych obserwacji,
poniewaz dominujgce samce pilnujg samic
nalezacych do haremu lub zamieszkuja-
cych wywalczony przez nich teren. Samice
muszg zatem ucieka¢ sie do podstepu, aby
zosta¢ zaplodnione przez inne samce i tym
samym zwiekszy¢ réznorodnosé genetycz-
na wlasnego potomstwa.

Efektywna wielko§¢ populacji mozna
réwniez obliczy¢ na podstawie poziomu
réznorodnosci genetycznej oraz tempa
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mutacji albo obserwujac zmiany poziomu
zmiennosci w kolejnych pokoleniach.

Migracje osobnikéw

W utrzymaniu zmiennosci genetycznej
pomaga naplyw osobnikéw z innych popu-
lacji. Z tego wzgledu niezwykle wazne jest
utrzymanie facznosci pomiedzy populacja-
mi - tak zwanych korytarzy ekologicznych,
czyli skomunikowanych ze sobg obszaréw
$rodowiska o cechach optymalnych dla



danego gatunku. Przemieszczanie si¢ zwie-
rzat mozna bada¢ stosujac znakowanie lub
nadajniki radiowe na przyktad wyposazo-
ne w odbiornik GPS. Takie metody $ledze-
nia ruchow zwierzat dostarczaja ogromnej
iloci danych na temat przemieszczania
sie, aktywnos$ci dobowej czy preferencji
siedliskowych. Nie dajg one jednak odpo-
wiedzi na pytanie, czy przemieszczajace si¢
osobniki biora nastepnie udzial w rozro-
dzie wzbogacajac genetycznie populacje,
do ktdrej przybyty. Poréwnujac zmiennoséé
genetyczng mozemy okresli¢, czy dany
osobnik jest migrantem z innej popula-
cji, wykry¢ populacje, z ktdrej pochodzi,
lub okresli¢ ogdlne natezenie migracji
pomiedzy poszczegdlnymi regionami. Na
podstawie tych wynikéw mozna na przy-
kiad sprawdzi¢, czy przeplawki dla ryb
skonstruowane przy tamach i progach na
rzekach s3 uzywane przez ryby albo czy
zwierzeta korzystaja z korytarzy ekologicz-
nych. Dane na temat tacznoéci pomiedzy
réznymi fragmentami zasiegu gatunku
pozwalaja okresli¢, jak duzy obszar jest
zamieszkiwany przez pojedyncza popula-
cje, co moze by¢ przydatne w tworzeniu
obszaréw ochronnych oraz w planowaniu
ochrony gatunkowej.

Kondycja genetyczna populacji

Genetyka moze by¢ wykorzystywana do
badania kondycji populacji. Badanie pozio-
mu zmiennosci jest podstawowym elemen-
tem genetyki konserwatorskiej. Okresla si¢
w ten sposob tak zwana kondycje genetycz-
ng populacji. Szerzej na ten temat mozna
przeczyta¢ w czesci pierwszej (Konopinski
2021). W trakcie procesu restytucji gatunku
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jest niezwykle wazne, aby nie dopusci¢ do
utraty zmiennoéci w nowo powstatej popu-
lacji. Poczatkowo kondycje populacji, ktére
przeszly przez waskie gardto demograficzne
(zwykle doswiadczajac redukcji zmienno-
$ci genetycznej), okreslano nie za pomoca
genéw kodujacych biatka, ale za pomoca
markeréw neutralnych, a wigc takich, ktére
nie podlegaja dziataniu doboru naturalnego
(np. introny czy loci mikrosatelitarne).

Z czasem zaczely sie pojawia¢ dowody,
ze utrata zmienno$ci w regionach nieko-
dujacych niekoniecznie odzwierciedla stan
zmienno$ci w waznych regionach genomu.
Oznacza to, ze ogélna utrata zmiennosci
nie musi si¢ wigza¢ z niekorzystnym wply-
wem na kondycje genetyczna populacji.
Swietnym przykladem jest historia liséw
z wyspy San Nicolas w poblizu potudniowej
Kalifornii (Aguilar i in. 2004). Populacja
tych ssakow zostala prawie catkowicie wy-
tepiona — ocalalo jedynie kilka osobnikéw.
Spadek liczebnosci wywotal ekstremalny
spadek neutralnej zmienno$ci genetycz-
nej. Jednoczesnie badania pieciu gendw
gléwnego kompleksu zgodnoéci tkankowej
(MHC) wykazaty wysoki poziom zmienno-
$ci genetycznej. Geny MHC, dzigki swojej
bardzo wysokiej zmiennosci utrzymywanej
poprzez koewolucje z patogenami, ktore sg
jednym z najwazniejszych czynnikéw wply-
wajacych na dostosowanie dzikich popula-
cji, okazaly si¢ by¢ waznymi markerami ge-
netycznymi pozwalajacymi oceni¢ kondycje
populacji. Wspoélczesnie badania genetycz-
ne zagrozonych gatunkéw coraz czesciej
wykorzystuja arsenal najnowocze$niejszych
technik badania genomu. W ostatnich la-
tach blyskawiczny rozwdj metod sekwen-

cjonowania wielkoskalowego pozwolil na
prowadzenie badan, ktore jeszcze niedawno
trudno bylo sobie wyobrazi¢. Dzigki maso-
wemu sekwencjonowaniu genoméw udato
sie miedzy innymi opracowa¢ szczepionke
na zarazliwy nowotwor zagrazajacy dia-
blom tasmanskim (Owen i Siddle 2019).

Taksonomia molekularna

Metody genetyczne wykorzystuje sie
nie tylko w badaniach na poziomie popu-
lacji, ale réwniez na poziomie gatunkéw
czy wyzszych taksondw. Istnieje galaz wie-
dzy zwana taksonomig molekularng, ktéra
wykorzystuje sekwencje DNA do badania
ewolucji gatunkow. Jeszcze pot wieku temu
jedynym narzedziem ewolucjonisty bylo
badanie cech morfologicznych. Istnieja
jednak gatunki, ktérych zmienno$¢ mor-
fologiczna jest na tyle mata, zZe nie da sie¢
na jej podstawie jednoznacznie stwierdzi¢,
czy dana grupa organizméw stanowi od-
rebny gatunek. Przyktadem moga by¢ spo-
ry wokot liczby gatunkéw stonia afrykan-
skiego. Jeszcze kilka dekad temu uczono
nas w szkolach, ze obecnie na $wiecie wy-
stepuja dwa gatunki stonia: afrykanski i in-
dyjski. Naukowcy, co prawda, od lat toczyli
debate na temat podzialéw taksonomicz-
nych slonia afrykanskiego, ale nie mogli
doj$¢ do porozumienia, czy poszczegdlne
populacje stanowig ekotypy, podgatunki
czy gatunki. Dopiero zastosowanie badan
genetycznych pozwolilo bezsprzecznie po-
twierdzi¢, ze ston afrykanski to w istocie
dwa gatunki - ston afrykanski Loxodonta
africana oraz wyodrebniony z tego gatun-
ku ston le$ny Loxodonta cyclotis (Roca i in.
2001). Odkrycie to mialo bezposrednie
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przetozenie na strategie ochrony gatun-
kowej, poniewaz ston lesny zostal objety
ochrong jako odrebny gatunek. W takso-
nomii molekularnej stosuje si¢ czesto tak
zwane barkody (niezbyt zgrabny termin
zaczerpniety z angielskiego barcode, czyli
kod paskowy). Sa to sekwencje okreslo-
nych regiondéw genomu, ktére pozwalajg
na przyporzadkowanie do gatunku, rodza-
ju lub wyzszego taksonu. Rozwdj sekwen-
cjonowania wielkoskalowego przyczynit
sie do powstania metod, ktdre przy uzyciu
barkodéw pozwalaja na badanie biordz-
norodnosci catych ekosysteméw. Co cie-
kawe, badania bioréznorodnosci mozna
prowadzi¢ nie majac nawet dostepu do po-
szukiwanych w $rodowisku organizmoéw.
Poniewaz sekwencjonowanie wielkoska-
lowe pozwala na jednoczesne odczytanie
bardzo wielu sekwencji w jednej prébce,
mozna za jego pomoca analizowa¢ DNA
wyizolowane z probek wody, gleby czy na-
wet z powietrza. W probkach wody moz-
na znalez¢ DNA mikroskopijnych glondw,
bakterii, sinic, ale takze duzych organi-
zmoéw - ryb, mieczakow czy skorupiakow.
Drobiny odfiltrowane z powietrza to mie-
dzy innymi pylki rodlin. Metoda ta zostata
nazwana metabarkodingiem i polega na
wykrywaniu gatunkéw na podstawie po-
dobienstwa uzyskanych sekwencji z tymi
zgromadzonymi w ogoélnodostepnych ba-
zach danych sekwencji, takich jak ame-
rykanski GenBank, europejski European
Nucleotide Archive lub japonski DNA
Data Bank of Japan. Dzi¢ki niej mozemy
oszacowaé bioréznorodno$¢ danego regio-
nu i wykrywa¢ organizmy, ktorych stwier-
dzenie za pomocg klasycznych metod by-
toby bardzo trudne lub wrecz niemozliwe.



Analize DNA $rodowiskowego mozna uzy¢
do wykrywania rzadkich gatunkéw lub tra-
piacych je choréb (np. dzumy raczej, ktéra
dziesigtkuje nasze populacje raka szlachet-
nego). Innym zastosowaniem metabarko-
dingu moze by¢ na przyklad oszacowanie
réznorodnoséci patogenéw w probkach
odchodéw czy okreélanie mikrobiomu,
czyli skladu bakteryjnego skory czy roz-
nych odcinkéw przewodu pokarmowe-
go. Wbrew pozorom takie badania moga
odegra¢ znaczaca role rowniez w ochronie
przyrody. Znajomo$¢ presji ze strony pato-
genoéw pozwala wyciagna¢ wnioski na te-
mat kondycji populacji, a bogactwo i sklad
mikrobiomu moze wskazywaé chocby na
wspotwystepowanie rozmaitych choréb.
Metabarkoding mozna stosowaé réwniez
do okredlania diety populacji czy gatun-
kéw (Kowalczyk i in. 2019). DNA wyizo-
lowane z odchodéw i poddane sekwen-
cjonowaniu wielkoskalowemu przy uzyciu
barkodéw charakterystycznych dla odpo-
wiednich grup roélin, bezkregowcow czy
kregowcow pozwala okresli¢ gatunki, ktore
wchodza w skfad diety interesujacego nas
organizmu. Badania diety moga z kolei po-
moéc zrozumieé, w jaki sposob zwierzeta
przyczyniaja si¢ do rozsiewania niektérych
gatunkéw roslin (Garcia-Rodriguez i in.
2021).

W zmieniajacych si¢ warunkach Kkli-
matycznych i bioragc pod uwage zwigk-
szajaca si¢ antropopresje, obok ratowania
gatunkow zagrozonych, coraz wigkszego
znaczenia nabiera konieczno$¢ ochrony
tzw. odpornych (ang. resilient) ekosyste-
moéw i populacji. Taki rodzaj odpornosci
wynika przede wszystkim z zachowanych
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mozliwosci adaptacyjnych populacji i ga-
tunkéw tworzacych dany ekosystem. Tutaj
réwniez przychodzi z pomoca genetyka.
Wykorzystujac badania genomowe moze-
my oszacowa¢ zmiennos¢ zar6wno na po-
ziomie catego genomu, jak i zmiennos¢ po-
szczegolnych istotnych gendw, ktdre moga
mie¢ znaczenie dla przetrwania w zmie-
niajacych si¢ warunkach $rodowiska. By¢
moze juz w niedalekiej przysztosci okresle-
nie ogolnych wzorcow genetycznych, jaki-
mi powinny si¢ charakteryzowa¢ odporne
ekosystemy i populacje, pozwoli na ocale-
nie jak najwiekszej cze$ci biordznorodno-
$ci naszej planety.

Genetyka sadowa

Genetyka znajduje wreszcie zastosowa-
nie przy egzekwowaniu prawa dotyczacego
ochrony przyrody (Burnham-Curtis i in.
2021). Genetyka sadowa obejmuje bowiem
nie tylko poszukiwanie sprawcow prze-
stepstw czy potwierdzanie ojcostwa, ale tez
dostarcza materialu dowodowego w spra-
wach dotyczacych ktusownictwa, czy han-
dlu gatunkami chronionymi. Do tego celu
wykorzystuje si¢ metody stosowane w tak-
sonomii molekularnej. Material genetyczny
wyizolowany z gulaszu albo lekéw stoso-
wanych w tradycyjnej medycynie chinskiej
moze stanowi¢ dowdd w sprawie sado-
wej o pozyskiwanie i handel zagrozonymi
gatunkami.
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