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Gtéwnym celem proponowanego projektu jest zbadanie réznorodnosci wariantéw
dziedziczonego w linii meskiej (z ojca na syna) chromosomu Y u wilkéw w Europie. Podobne badania
populacji ludzi przyczynity sie do poznania naszego pochodzenia czy historii wedréowek ludéw i
kolonizacji przez cztowieka nowych kontynentéw. Chromosom Y jest tez bardzo popularnym
markerem w badaniach genealogicznych i kryminalistycznych. W przypadku dziko zyjacych gatunkéw
zwierzat takie badania byty rzadko prowadzone, ale ostatnich kilka lat przyniosto liczne przyktady ich
uzytecznosci. U wilkdéw dotychczas wykorzystywano chromosom Y przede wszystkim do badania ich
krzyzowania sie z psami i oceny réznorodnosci zagrozonych, izolowanych populacji takich jak
skandynawska czy wtoska. My planujemy poréwnac wzorce réznorodnosci chromosomu Y miedzy
réznymi populacjami wilka w szerokiej skali geograficznej, uwzgledniajgc bardzo stabo poznane
regiony jak np. Ural czy Kaukaz. Stawiamy hipoteze, ze roznorodnos$¢ na obszarach ciggtego zasiegu
gatunku jest znacznie wyzsza niz wykazana w dotychczasowych badaniach mniejszych populacji.

Poréwnanie wzorcodw rozmieszczenia geograficznego wariantéw chr. Y z wynikami
uzyskanymi dla przekazywanego w linii matczynej mitochondrialnego DNA i dziedziczonego po
obydwu rodzicach DNA autosomalnego moze wykaza¢, czy udziat samcéw i samic wilka w przeptywie
gendw miedzy populacjami jest taki sam, czy tez sie rézni. Jest wiele przestanek wskazujgcych, ze to
dtugodystansowe wedréwki samcdéw sg gtéwnym czynnikiem taczacym wilki z odlegtych regiondw.
Poniewaz izolacja prowadzi do majgcego bardzo niekorzystne konsekwencje chowu wsobnego, takie
utrzymywanie ,,tgcznosci genetycznej” jest niezwykle istotne dla przetrwania gatunku.

Prowadzone dwutorowo — w szerokiej skali geograficznej niemal catej Europy oraz w bardziej
lokalnej skali lepiej poznanych subpopulacji wilka w Polsce i krajach sgsiednich —badania markeréw
dziedziczonych w linii ojcowskiej powinny poméc zrozumied role samcéw w wyzej opisanych
procesach. Co wiecej, sprébujemy lepiej pozna¢ historie nowopowstatej populacji
centralnoeuropejskiej, ktora jest w fazie gwattownego wzrostu zasiegu i liczebnosci (poczatkowo
ograniczona do zachodniej Polski i wschodnich Niemiec, ale obecnie siega do krajéw Beneluksu),
przez co jest Swietnym modelem do badania wzorcow dyspersji wilkéw. Ponadto, nasze badania
powinny tez pomadc okresli¢ czestosé krzyzowania sie wilkéw z psami na badanych terenach.



