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Inwazyjny gatunek obcy (ang. invasive alien species, IAS) to gatunek, ktory zostat
przeniesiony poza swdj naturalny zasieg, a jego introdukcja i rozprzestrzenianie zagraza
réznorodnosci biologicznej. Inwazje biologiczne obcych gatunkéw uznawane sg obecnie za
jedno z najwiekszych zagrozen dla réznorodnosci biologicznej, ale réwniez dla gospodarki.

Inwazje biologiczne powodujg powstawanie asymetrii pomiedzy populacjami
rodzimymi i inwazyjnymi danego gatunku. Odnosi sie to szczegélnie do zréznicowania
genetycznego i zwigzanego z nim zréznicowania patogendéw oddziatywujacych na dang
populacje. Wedtug hipotezy uwolnienia od wrogéw, przeniesienie obcego gatunku do
nowego siedliska wigze sie dla ze zmniejszong presjg ze strony patogendw, ktdre zostaty
utracone w czasie inwazji. Dzieki temu zyskuje on przewage nad gatunkami rodzimymi.
Sukces obcych gatunkéw w nowym siedlisku jest warunkowany przez ich mozliwosci
adaptacyjne, ktére z kolei sg zalezne od poziomu zmiennosci genetycznej. Z badan
genetycznych wynika, ze dostosowanie do nowych warunkéw srodowiskowych moze
zachodzi¢ bardzo szybko, nawet w ciggu kilkunastu pokolen, dlatego proces ewolucyjny,
ktory ksztattuje takie nowe adaptacje moze mieé podstawowe znaczenie dla sukcesu
inwazyjnych gatunkéw obcych.

W ramach proponowanego projektu zbadamy populacje szopa pracza z jego
naturalnego zasiegu w Stanach Zjednoczonych i z zasiegu inwazyjnego, w Polsce, Czechach i
Niemczech. Intensywna ekspansja tego gatunku w Europie rozpoczeta sie ok. 20 lat od jego
wprowadzenia, gtéwnie z terenu Niemiec, gdzie dzis$ jego populacja przekracza milion
osobnikéw. Odpowiemy na pytanie o tzw. ,genetyczny paradoks” gatunkéw inwazyjnych.
Zaktadajac, ze inwazyjne populacje gatunkdéw obcych sg zaktadane zwykle z niewielkiej liczby
osobnikdéw, mozna przewidywad, ze ich zmiennos¢ genetyczna, umozliwiajgca adaptacje do
lokalnych warunkéw, zostata utracona. Tymczasem okazuje sig, ze zmiennos$¢ genetyczna
takich gatunkow jest czesto taka sama, lub nawet wyzsza niz w rodzimym zasiegu. Moze sie
tak dzia¢ jezeli populacje inwazyjne zostaty zatozone z osobnikdéw pochodzacych z réznych
populacji i co za tym idzie réznigcych sie genetycznie. Aby odpowiedzieé na pytanie jak
powstajg lokalne adaptacje inwazyjnych populacji i jakie jest ich znaczenie dla sukcesu
gatunku inwazyjnego oraz wskaza¢ miejsca w genomie, ktére podlegajg doborowi
naturalnemu uzyjemy danych na temat zmiennos$ci genomowej szopa pracza, uzyskanych
przy pomocy dwéch alternatywnych podejs¢. Zastosujemy metode sekwencjonowania
exomu, ktdra pozwala na zidentyfikowanie zmiennosci genetycznej w kodujgcych regionach
genomu, a wiec takich ktére mogg mieé bezposrednie znaczenie dla ksztattowani sie
lokalnych adaptacji. Dodatkowo, planujemy zastosowaé markery zwigzane z miejscami
restrykcyjnymi, ktére pozwolg oszacowaé zmiennos¢ genetyczng w losowych miejscach na
przestrzeni catego genomu. Aby sprawdzié, czy populacje inwazyjne sg mniej narazone na
presje patogendéw pordwnamy réoznorodnos¢é wystepujgcych w nich patogendw jelitowych z
tymi z naturalnego zasiegu przy pomocy metabarkodingu genetycznego.

Uzyskane wyniki pozwolg odpowiedzieé na pytanie jakie znaczenie dla sukcesu
inwazji gatunkdéw obcych ma zmiennos¢ na poziomie genomowym, jaki jest jej zwigzek z
ksztattowaniem sie adaptacji w nowych lokalnych siedliskach, oraz pozwolg oszacowac
presje patogendw populacji naturalnych i inwazyjnych.



