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Oszacowanie poziomu podobieństwa genetycznego pomiędzy populacjami 

wybranych gatunków roślin łąkowych i wykrycie, na podstawie uzyskanych 

wyników, barier oraz obszarów dobrej migracji dla gatunków roślin łąkowych. 

Opracowanie strategii zachowania/polepszenia łączności genetycznej dla roślin 

łąkowych w Karkonoskim Parku Narodowym i jego otulinie.”

dr hab. Tomasz Szymura prof. Uwr, dr Kamil Konowalik, dr hab. Magdalena Szymura prof. 

UPWr, dr hab. Jacek Urbaniak prof. UPWr



Problem:

Zanikanie bogatych w gatunki, półnaturalnych łąk

↓

Rosnąca izolacja istniejących płatów

↓

Chów wsobny, spadek możliwości adaptacji do zmian środowiskowych, brak 
możliwości kolonizacji nowo powstałych łąk



„Różnorodność biologiczna” (bioróżnorodność) oznacza zmienność wśród 
organizmów żywych pochodzących ze wszystkich źródeł, w tym między innymi: 
ekosystemów lądowych, morskich i innych wodnych oraz kompleksów ekologicznych, 
których są częścią; obejmuje to różnorodność w obrębie gatunku, pomiędzy 
gatunkami i ekosystemami.”

International Union for the Conservation of Nature (IUCN)



• Problem zachowania różnorodności genetycznej jest dobrze rozpoznany w 
leśnictwie i rolnictwie (np. d-stany nasienne, d-stany zachowawcze, rejonizacja 
nasienna)

• Ochrona różnorodności genetycznej, szczególnie in situ, jest słabo rozwinięta w 
systemie ochronie przyrody (ale: banki genów). Proponuje się tworzenie 
obszarów ochrony genetycznej („genetic conservation areas” i „genetic 
reserves”) – ale to wymaga rozpoznania zmienności genetycznej



Gatunki:

• Agrostis capilaris L. – mietlica pospolita 
• Cirsium helenioides L. (Hill)– ostrożeń dwubarwny
• Polygonum bistorta – Achillea millefolium L. – krwawnik pospolity
• Hypericum maculatum Crantz– dziurawiec czteroboczny
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Założenia

• Duże łąki = duże populacje = duża zmienność genetyczna;

• Izolacja przez dystans – osobniki położone blisko siebie są do siebie podobne genetycznie, osobniki położone 
daleko – niepodobne;

• Istnieją „subpopulacje” (grupy) osobników bardziej podobnych do siebie. Blisko siebie położone stanowiska 
tworzą w gruncie rzeczy jedną populację, np. populacja wokół Karpacza, populacja wokół Szklarskiej Poręby, 
populacja Kowarskiego Grzbietu (zróżnicowanie gentyczne);

• Izolacja przez opór środowiska – różne typy siedlisk są bardziej lub mniej przyjazne do potencjalnych 
wektorów dyspersji/zapylaczy, np. owady typowe do siedlisk otwartych unikają zacienionych lasów. W efekcie 
najkrótsze odległości pomiędzy populacjami nie są najłatwiejsze do przepływu genów (analogicznie jak 
nawigacja samochodowa: najkrótsza droga niekoniecznie jest najszybsza);

• Ale reakcje populacji są opóźnione w czasie (lag time) – zmienność genetyczna nie spada ani nie rośnie od 
razu w reakcji na zmianę otoczenia. Obserwowany obecnie poziom różnorodności genetycznej wynika z 
procesów historycznych i historycznej struktury krajobrazu.



Łąki w okolicach KPN pod koniec XIX w Łąki w okolicach KPN pod koniec XIX i 
współcześnie (zielone) 

10 km



Pytania:

• Które populacje są powiązane z największą różnorodnością genetyczną ?

• Które populacje i ile należy chronić ?

• Zmienność wewnątrz- vs. miedzypopulacyjna 
      Zmienność genetyczna vs. zróżnicowanie genetyczne



38 analizowanych stanowisk 
(10KPN, 15 otulina, 13 poza)

Od 1 do 4 gatunków /stanowisko

Po 23-24 stanowiska/gatunek
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„grasslandy” (łąki, pastwiska, zielona infrastruktura)
 dane z BDOT10k

38 analizowanych stanowisk 
(10KPN, 15 otulina, 13 poza)

Od 1 do 4 gatunków /stanowisko

Po 23-24 stanowiska/gatunek

10 km



KPN – to nie jest kraj dla 
starych łąk





Ekstrakcja DNA – laboratorium UpWr



Sekwencjonowanie drugiej generacji

• Diversity Arrays Technology (DArT) - forma reduced representation sequencing (RRS) – 
analizowane są bardzo liczne fragmenty - małe, ale za to całego genomu. 

• W analizie bada się polimorfizm pojedynczego nukleotydu (Single Nucleotide 
Polymorphism, SNP) czyli  zmienności sekwencji DNA, która polega na zmianie 
pojedynczego nukleotydu (A, T, C lub G) pomiędzy osobnikami danego gatunku.

• Dane bialleliczne 

• W badaniach populacyjnych można ustalić względną częstość występowania danego 
wariantu związanego z SNP. Stwierdzane przypadki polimorfizmu pojedynczego 
nukleotydu mogą być stwierdzane w sekwencjach kodujących genów, regionach 
niekodujących genów lub w regionach międzygenowych. 

• analizowano od 3 347do 147 496 markerów (primerów) SNP. 



Miary zmienności genetycznej – (prawie) wszystkie okazały się istotnie z sobą skorelowane – 
wybraliśmy heterezogotyczność obserwowaną skorygowaną o liczbę badanych osobników  
(heterozygotyczność – frakcja SNP które się różnią pomiędzy osobnikami)



Średnia heterozygotyczność obserwowana skorygowana o liczbę osobników w 
populacjach – zmienność genetyczna w populacjach
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Współczynniki wsobności (chowu wsobnego, inbred)
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Heterozygotyczność obserwowana (zmienność genetyczna)  nie jest skorelowana z 
aktualną wielkością łąk u żadnego gatunku

Przykład dla
Agrostis capilaris



Heterozygotyczność obserwowana (zmienność genetyczna) nie jest skorelowana z 
powierzchnią łąk w promieniu 500 m od centrum populacji, u każdego gatunku

Przykład dla
Cirsium helenioides
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Klasyfikacja populacji – metoda Jenksa



Klasyfikacja populacji – metoda Jenksa



Klasyfikacja populacji – metoda Jenksa



Klasyfikacja populacji – metoda Jenksa



Brak korelacji w poziomie 
heterozygotyczności pomiędzy 
poszczególnymi gatunkami. Innymi słowy 
łąki z wysoką heterozygotycznością jednego 
gatunku mogą odznaczać się niską 
heterozygotycznością dla pozostałych 
gatunków 



Brak korelacji poziomie heterozygotyczności 
pomiędzy poszczególnymi gatunkami. 

Innymi słowy łąki z wysoką 
heterozygotycznością jednego gatunku 
mogą odznaczać się niską 
heterozygotycznością dla pozostałych 
gatunków 
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1-24 – kolejność (porangowanie) populacji z 
uwagi na jej zmienność: 1 – populacje z 
najmniejszą Ho, 24 – populacje z największą Ho



Zmienność wewnątrzpopulacyjna zmienność genetyczna (heterozygotyczność)
Zmienność międzypopulacyjna – zróżnicowanie gentyczne

Metoda – Fst i PCA ≈ podobne do analiz ordynacyjnych w przypadku roślin

Zmienność pomiędzy osobnikami i populacjami – efekt izolacji, przepływu genów, dryfu 
genetycznego (zmienność losowa) i adaptacji 



zmienność międzypopulacyjna (niebieska)

Stosunek zmienności wewnątrz (intra) do między- (inter) populacyjnej – 
koreluje z wartością Fst
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Całkowicie swobodny 
przepływ genów, brak 
struktury oddzielonych 
populacji

Oddzielne populacje, ale 
możliwa wymiana 
genetyczna pomiędzy nimi

Wyraźnie rozdzielone, 
całkowicie izolowane 
populacje

A tak to wyglądałoby na wykresach 
ordynacyjnych

Kropka – pojedynczy osobnik

Kolor – populacja (w sensie genetycznym)

Liczba osobników (punktów) zawsze jest 
taka sama, ale się nakładają



Całkowicie swobodny przepływ 
genów, brak struktury 
oddzielonych populacji

Oddzielne populacje, ale 
możliwa wymiana 
genetyczna pomiędzy nimi

Wyraźnie rozdzielone, 
całkowicie izolowane 
populacje



0

1

2

3

4

5

6

7

8

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39 41 43 45 47 49

W
yj

aś
n

io
n

a 
zm

ie
n

n
o

ść
 [

%
]

Osie PCA

Hypericum

0

1

2

3

4

5

6

7

8

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39 41 43 45 47 49

W
yj

aś
n

io
n

a 
zm

ie
n

n
o

ść
 [

%
]

Osie PCA

Agrostis

0

1

2

3

4

5

6

7

8

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39 41 43 45 47 49

W
yj

aś
n

io
n

a 
zm

ie
n

n
o

ść
 [

%
]

Osie PCA

Achillea

0

1

2

3

4

5

6

7

8

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39 41 43 45 47 49

Cirsium



Całkowicie swobodny 
przepływ genów, brak 
struktury oddzielonych 
populacji

Oddzielne populacje, ale 
możliwa wymiana genetyczna 
pomiędzy nimi

Wyraźnie rozdzielone, 
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Pod starą 
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Łaki stare (zielone) vs nowe (czerwone)
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Między 
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Jagniątkowem

Hotel Choinik





Ile populacji jest potrzebnych do zachowania 95 i 99% 
zmienności genetycznej ? 
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Wpływ odległości i przenikalności krajobrazu na izolację osobników/populacji

Zależności pomiędzy odległością w przestrzeni a podobieństwem genetycznym





Agrostis capilaris

Achillea millefolium



Cirsium heterophyllum

Hypericum maculatum





LCP (least cost patch) – najłatwiejsza droga migracji

Najłatwiejsza droga, nie zawsze jest najkrótsza (np. nawigacja samochodowa: wybierz najszybszą bądź najkrótszą trasę)

Założenia

owady zapylające związane z otwartą przestrzenią (np. łaki): lubią łąki i tereny półotwarte. Unikają lasów (ciemno), 
terenów zurbanizowanych (nie ma co jeść) i pól uprawnych (insektycydy)

Zwierzęta hodowlane (np. krowy) lubią łąki i tereny półotwarte. Unikają lasów (ciemno), terenów zurbanizowanych (nie 
ma co jeść) i pól uprawnych (insektycydy)

Dzika zwierzyna (np. jelenie) – może przenosić nasiona w żołądkach: lubią lasy, unkają terenów zurbanizowanych (nie ma 
co jeść) i pól uprawnych (insektycydy)



Kod 

BDOT10k
rozdzaj charakter

opór krajobrazu

zapylacze bydło jelenie i sarny

TR01 roślinność trawiasta 1 1 1

LZ02 zagajnik 5 5 1

LZ03 zadrzewienie 5 20 1

RK01 roslinność krzewiasta kosodrzewina 5 100 1

RK02 zarośla krzewow 5 20 1

UT01 ogródki działkowe 5 100 100

UT02 plantacja 5 100 100

UT03 sad 5 100 100

UT05 szkółka roślin ozdobnych 20 100 100

GN01 grunt nieużytkowany piarg, rumowisko 

skalne

20 20 20

GN02 grunt nieużytkowany teren kamienisty 20 20 20

GN03 grunt nieużytkowany piaszczysty lub 

żwirowy

20 20 20

GN04 grunt nieużytkowany inny 20 20 20

LZ01 las 20 100 1

TR02 grunt orny 20 100 20

UT04 uprawa trwała szkółka roślin 20 100 100

WP02 wody plynace 20 100 20

WP03 wody stojace 20 100 20

ZB01 zabudowa wielorodzinna luźna 20 100 100

ZB03 zabudowa przemysłowo -skladowa luźna 20 100 100

ZB05 pozostała zabudowa luźna 20 100 100

KM01 teren pod drogą kołową 100 100 100

KM02 teren  pod torowiskiem 100 100 100

KM04 teren pod drogą lotniskową 100 100 100

NZ01 teren pod urządzeniami 

technicznymi, budowlami

100 100 100

NZ02 teren przemysłowo-składowy 100 100 100

PL01 plac 100 100 100

SO01 składowisko odpadów komunalnych 100 100 100

SO02 składowisko odpadów przemysłowych 100 100 100

WP01 wody morskie 100 100 100

WZ01 wyrobisko 100 100 20

WZ02 zwałowisko 100 100 20

ZB02 zabudowa jednorodzinna gęsta 100 100 100

ZB04 zabudowa handlowo-usługowa gęsta 100 100 100

Dane:  DOT10k

To jest metoda ekspercka !

5 kategorii:

wpływ
Właściwe 
siedlisko

nie jest źle niedobrze
wyraźne 
unikanie

Wartość 
oporu

1 5 20 100

Np. zapylaczowi leci się przez las 20 razy gorzej niż nad łąką

Jeleń czuję się w zabudowie handlowo-usługowej 100 razy 
gorzej niż w lesie

5 klas  całkiem sprawnie działa - uszczegółowianie tego 
bardziej niewiele zmienia



Mapy oporu 
krajobrazu



LCP dla owadów 
zapylających związanych 
z otwartą przestrzenią



LCP dla jeleni i saren



LCP dla owadów zapylających związanych z otwartą 
przestrzenią (czarne linie) oraz jeleni i saren (żółte linie).



Agrostis 
capilaris



Cirsium 
helenioides



Hypericum maculatum







Wyniki są bardzo interesujące – to znaczy niełatwe w interpretacji ☺

 dlaczego mała zmienność Achillea ? 
 dlaczego taka różnica pomiędzy Achillea i Hypericum w efekcie izolacji przez opór 
środowiska ?
 oszacowanie efektu lag-time



Możliwe rozwiązania praktyczne:

• ochrona zmienności genetycznej jako podstawa wprowadzenia jakieś formy 
ochrony obszarowej

• Pozyskanie materiału genetycznego z jakichś populacji (w praktyce przesadzanie 
roślin)

• Tworzenie populacji zachowawczych (analogicznie do d-stanów zachowawczych)

• Tworzenie ‚archiwów genetycznych’ (analogicznie jak do np. jodły)



Waloryzacja karkonoskich łąk została wykonana w ramach projektu 
realizowanego przez Karkonoski Park Narodowy pn: Poprawa stanu 
łączności ekologicznej w Karkonoskim Parku Narodowym i jego 
otulinie, dofinansowanego ze środków otrzymanych od Islandii, 
Liechtensteinu i Norwegii w ramach funduszy EOG
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